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„Der Beginn aller Wissenschaften ist das Er- 




Abkürzungs- und Symbolverzeichnis 
 
Abkürzungs- und Symbolverzeichnis 
A Akzeptor 
Ac Acetyl 
Ala Alanin (Drei-Buchstaben-Code) 







CCA α-Cyano-4-hydroxycinnamic acid (α-Cyano-4-hydroxyzimtsäure) 
CIF Crystallographic Information File 
CSD Cambridge Structural Database 
Cy Cyclohexyl 
D Donor-Akzeptor-Abstand X·· ·A (bei Wasserstoffbrücken); 
Halogen-Halogen-Abstand X· · ·X (bei Halogen-Halogen-Wechselwirkungen) 





















IUPAC International Union of Pure and Applied Chemistry 
i-PrOH Isopropylalkohol/2-Propanol 
2JHH geminale Kopplungskonstante zwischen zwei Wasserstoffatomen 
3JHH vicinale Kopplungskonstante zwischen zwei Wasserstoffatomen 
konz. konzentriert 
M molar bzw. mol/l 
Me Methyl 
MALDI Matrix Assisted Laser Desorption and Ionisation 
MEBINOL 2-Methyl-3-butin-2-ol 
MeOH Methanol 




Abkürzungs- und Symbolverzeichnis 
 
n-BuOH n-Butanol 




ppm parts per million 
r Bindungslänge X–H (bei Wasserstoffbrücken)  







Xaa (unbestimmte) Aminosäure (Drei-Buchstaben-Code) 
Z Anzahl der Moleküle in der Elementarzelle 
α Winkel zwischen Zellachsen b und c 
20][ Dα  spezifischer Drehwert 
β Winkel zwischen Zellachsen a und c 
γ Winkel zwischen Zellachsen a und b 
δ chemische Verschiebung 
θ Winkel zwischen X–H···A (bei Wasserstoffbrücken);  
Winkel zwischen C–X···X (bei C–X···X-Kontakten) 
λAn, max Wellenlänge des Maximums im Anregungs-Fluoreszenzspektrum 
λEm, max Wellenlänge des Maximums im Emissions-Fluoreszenzspektrum 
ν  Wellenzahl 
φi Torsionswinkel (Carbonyl)C(i-1)–N(i)–Cα(i)–(Carbonyl)C(i) der i. Aminosäure 
innerhalb eines Peptids/Proteins 
ψi Torsionswinkel N(i)–Cα(i)–(Carbonyl)C(i)–N(i+1) der i. Aminosäure innerhalb 
eines Peptids/Proteins 
ωi Torsionswinkel Cα(i)–(Carbonyl)C(i)–N(i+1)–Cα(i+1) der i. Aminosäure 
innerhalb eines Peptids/Proteins 
 
Die Bezifferung der Zielverbindungen (1 – 18) und Vorstufen (19 – 46) ist dem Anhang, Ab-
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1 Einleitung und Zielstellung 
 
1
1 Einleitung und Zielstellung 
Aminosäuren sowie die daraus aufgebauten Peptide und vor allem Proteine sind als Biomole-
küle von enormer Bedeutung für eine Vielzahl sehr wichtiger physiologischer und biochemi-
scher Vorgänge. So werden beispielsweise nahezu alle Transformationen auf molekularer 
Ebene durch Peptide oder Proteine in Form von Enzymen katalysiert und das biochemische 
Gleichgewicht durch Hormone, bei denen es sich üblicherweise um Peptide oder Proteine 
handelt, reguliert. Eine entscheidende Rolle bei den mannigfaltigen Funktionen spielt die 
jeweils vorliegende Peptid- oder Proteinstruktur. Bemerkenswert ist dabei die große struktu-
relle Vielfalt auf den verschiedenen Stufen wie Primär-, Sekundär-, Tertiär- oder Quartär-
struktur. Bei der Ausbildung von Sekundärstrukturen sind dabei in erster Linie Wasserstoff-
brücken von Bedeutung, da diese einen wesentlichen Beitrag zur Stabilisierung bestimmter 
Strukturmotive wie α-Helices oder β-Faltblättern leisten. Das enorme Potenzial dieser Wech-
selwirkungen und die damit verbundene Möglichkeit der Selbstaggregation zu hochgeordne-
ten Strukturen sind Gegenstand aktueller Forschungsarbeiten, die sich mit der Synthese von 
Peptid- und Protein-basierten molekularen Bausteinen und deren Anwendung beim Aufbau 
supramolekularer Systeme beschäftigen1,2,3. 
In der vorliegenden Arbeit soll untersucht werden, ob Peptid-Peptid-Wechselwirkungen (zwi-
schen kurzen Peptiden) oder im einfachsten Falle auch Aminosäure-Aminosäure-Interaktio-
nen zum Aufbau H-Brücken-stabilisierter Festkörperstrukturen genutzt werden können und 
welche Strukturmotive bevorzugt ausgebildet werden. Das Ziel ist somit die Übertragung der 
aus der Natur bekannten Wechselwirkungen auf synthetische supramolekulare Systeme. Ei-
nen wesentlichen Aspekt bildet dabei die Nachbildung antiparalleler β-Faltblatt-Strukturen 
durch Selbstorganisation entsprechend strukturierter Tektone4, bei denen Aminosäure- oder 
Peptidhaftgruppen über eine Linkereinheit mit einem linearen Spacer verknüpft sind. Der 
schematische Aufbau dieser Klasse von angestrebten Zielverbindungen ist in Abb. 1 gezeigt, 
wobei die Haftgruppen aus den beiden einfachsten Vertretern aus der Reihe der natürlich 
vorkommenden Aminosäuren, Glycin und L-Alanin (Abb. 2), aufgebaut sein sollen. 
                                                 
1
  T. Moriuchi, T. Hirao, Chem. Soc. Rev. 2004, 33, 294. 
2
  R. V. Ulijn, A. M. Smith, Chem. Soc. Rev. 2008, 37, 664. 
3
  R. V. Ulijn, D. N. Woolfson, Chem. Soc. Rev. 2010, 39, 3349. 
4
  M. Simard, D. Su, J. D. Wuest, J. Am. Chem. Soc. 1991, 113, 4696. 












Abb. 2:  Die Aminosäuren Glycin (links) und L-Alanin (rechts) für den Aufbau der peripheren Haft-
gruppenelemente. 
Mit den so konzipierten Tektonen ist im Festkörper nicht nur die Möglichkeit zur Bildung 
β-Faltblatt-analoger Bereiche gegeben, sondern überdies – bedingt durch die starre Spacer-
einheit – auch die Entstehung kanalartiger Hohlräume denkbar (Abb. 3), deren Größe durch 
Variation der Spacerlänge beeinflusst werden könnte. 
 
Abb. 3:  Möglicher Packungsaufbau der angestrebten linearen Tektone (schematisch) mit durch H-
Brücken-Interaktionen zwischen den Haftgruppen gebildeten β-Faltblatt-analogen Berei-
chen sowie kanalartigen Hohlräumen, die entstehen können, wenn das dargestellte zwei-
dimensionale Motiv in der dritten Dimension über Wechselwirkungen zwischen den Spa-
cer- und Linkerbestandteilen der Tektone stabilisiert wird. Die farblich gekennzeichneten 
Bestandteile der Tektone entsprechen denen aus Abb. 1. H-Brücken-Donoren sind blau 
und H-Brücken-Akzeptoren rot dargestellt. 
Ersetzt man den linearen Spacer durch einen Spacer mit tetragonaler Geometrie, erhält man 
eine weitere Reihe von Zielverbindungen (Abb. 4). Da in diesem Fall die Ausbildung von 
β-Faltblatt-analogen Strukturmotiven aus geometrischen Gründen nicht begünstigt ist, stellt 
sich hier insbesondere die Frage, welche Art von Wechselwirkung zwischen den Haftgruppen 
zum Tragen kommt und inwieweit der Übergang von linearer zu tetragonaler Präorganisation 
die potenzielle Bildung von Hohlraumstrukturen im Festkörper und das damit verbundene 
Einschlussverhalten beeinflusst. 




Abb. 4:  Aufbau der angestrebten Zielverbindungen mit tetragonal präorganisiertem Spacer (sche-
matisch). Die farblich gekennzeichneten Bestandteile der Tektone entsprechen denen aus 
Abb. 1. 
Um vergleichende Betrachtungen verschiedener Zielstrukturen zu ermöglichen, soll also zu-
nächst mittels einer praktikablen Synthesestrategie eine möglichst breite Palette unterschied-
licher Zielverbindungen generiert werden, wobei Variationsmöglichkeiten in der Länge des 
Spacers (v. a. beim linearen Zielstrukturtyp) sowie in der Länge der Haftgruppe zu berück-
sichtigen sind. Die Synthese der Zielstrukturen und der dafür notwendigen Vorstufen soll da-
bei stets durch eine umfassende Charakterisierung relevanter Verbindungen mittels Standard-
methoden wie Schmelzpunktbestimmung, Polarimetrie (bei L-Alanin-haltigen Verbindun-
gen), NMR-, IR- und Massenspektroskopie sowie mittels Elementaranalysen begleitet wer-
den. Die dann vorliegenden Zielstrukturen sollten schließlich nach möglichst erfolgreicher 
Kristallisation röntgenkristallographisch untersucht und die dabei gewonnenen Ergebnisse 
umfassend ausgewertet werden, wobei die Beeinflussung des Packungsverhaltens durch Para-
meter wie Länge des Spacers oder der peripheren Haftgruppe im Vordergrund stehen. Gege-
benenfalls können auch Methoden wie IR- oder NMR-Spektroskopie durch detaillierte Aus-





2.1 Aminosäuren, Peptide und Proteine 
2.1.1 Aminosäuren 
Als Aminosäuren bezeichnet man organische Verbindungen, die sowohl über eine saure Car-
boxyl- als auch eine basische Aminogruppe verfügen, wobei v. a. die sogenannten α-Amino-
säuren, bei denen die Aminogruppe an dem der Carboxylgruppe benachbarten Kohlenstoff-
atom (α-C-Atom) gebunden ist, weit verbreitet sind5. In der Natur vorkommende Peptide und 
Proteine bestehen üblicherweise aus 21 verschiedenen α-Aminosäuren (proteinogene Amino-
säuren)6. Die proteinogenen Aminosäuren unterscheiden sich in der am Cα befindlichen Sei-
tenkette R, die das physikalische und biochemische Verhalten wesentlich beeinflusst. Einen 
Überblick über die 21 proteinogenen Aminosäuren (jeweils Trivialname, Strukturformel, 
Drei- und Ein-Buchstaben-Code) gibt Tab. 1. Die Klassifizierung der proteinogenen Amino-
säuren kann nach verschiedenen Kriterien erfolgen. Ein Kriterium ist der isoelektrische Punkt 
(pH-Wert, bei dem eine Aminosäure keine Nettoladung aufweist7), nachdem eine Einteilung 
in saure, basische oder neutrale Aminosäuren getroffen werden kann5. Eine weitere Möglich-
keit bietet die Einteilung entsprechend des Charakters der Seitenkette R bei physiologischem 
pH-Wert in wässriger Lösung (unpolar aliphatisch, polar ungeladen, aromatisch, positiv gela-
den, negativ geladen)8. 
Ein wichtiges strukturelles Merkmal der Aminosäuren ist, dass das α-C-Atom mit der Car-
boxylgruppe, der Aminofunktion, der Seitenkette R (mit Ausnahme von Glycin) und einem 
H-Atom von vier verschiedenen Substituenten umgeben ist und somit ein Chiralitätszentrum 
darstellt. Für dieses Stereozentrum ergeben sich zwei mögliche Konfigurationen. Die daraus 
resultierenden Enantiomere sind in Abb. 5 dargestellt. Für die Kennzeichnung der verschie-
denen Enantiomere einer Aminosäure sind die von Fischer schon im Jahre 1891 eingeführte 
                                                 
5
  H.-D. Jakubke, H. Jeschkeit, Aminosäuren, Peptide, Proteine, Akademie-Verlag, Berlin, 1969. 
6
  N. Seewald, H.-D. Jakubke, Peptides: Chemistry and Biology, Wiley-VCH, Weinheim, 2002. 
7
  D. Voet, J. G. Voet, C. W. Pratt, Lehrbuch der Biochemie, 2. Auflage, Wiley-VCH, Weinheim, 2010. 
8























             (a)           (b) 
Abb. 5: Nomenklaturvarianten für Aminosäure-Enantiomere am Beispiel der Aminosäure Alanin. 
Aus den Fischer-Projektionen ergibt sich nach der Stellung der Aminogruppe (links oder 
rechts) die L- und D-Form (a). Für die CIP-Nomenklatur gilt die Substituenten-Priorität 
NH2 > COOH > CH3 > H und entsprechend des Drehsinns vom ranghöchsten abwärts 
(Links- oder Rechtsdrehung), wobei das rangniedrigste H-Atom hinter der Papierebene 
liegt, ergibt sich die (S)- oder (R)-Form (b). 




























































































































































Die proteinogenen Aminosäuren liegen alle in der L-Konfiguration vor, welche nach der CIP-
Nomenklatur der (S)-Form entspricht. Eine Ausnahme bilden die Aminosäuren Cystein und 
Selenocystein, bei denen die L-Form aufgrund der Substituenten-Prioritäten der (R)-Konfigu-
                                                 
9
  E. Fischer, Ber. Dtsch. Chem. Ges. 1891, 24, 2683. 
10




ration entspricht. Obwohl sich auch viele nicht-proteinogene Aminosäuren von den proteino-
genen ableiten und damit auch die L-Konfiguration besitzen, spielen in zunehmendem Maße, 
z. B. in Antibiotika oder Toxinen, auch D-Aminosäuren eine Rolle11. 
Für die Gewinnung von Aminosäuren existieren grundsätzlich drei Möglichkeiten (Abb. 6)5: 
 Isolierung aus natürlichen Vorkommen (Proteine), 
 mikrobiologische Gewinnung durch Fermentation, 





















Abb. 6: Methoden zur Gewinnung von L-Aminosäuren (nach Jakubke und Jeschkeit5, modifiziert). 
Für Aminosäuren existiert eine Vielzahl von allgemeinen Synthesemethoden12, wie die Ami-
nolyse von α-Halogencarbonsäuren, die Strecker-Synthese, Synthesen über Hydantoine und 
Oxazolone sowie das Verfahren über Acylaminomalonsäureester, die im Normalfall zu race-
mischen Produkten führen. Die Racematspaltung erfolgt dann üblicherweise über die Deriva-
tisierung mit optisch aktiven Hilfsstoffen, Trennung der entstehenden Diastereomere und 
nachfolgender Abspaltung des Auxiliars12. Auch für eine direkte asymmetrische Synthese von 
α-Aminosäuren, die ohne Racematspaltung auskommt, sind zahlreiche Methoden bekannt13. 
                                                 
11
  G. Habermehl, P. E. Hammann, H. C. Krebs, W. Ternes, Naturstoffchemie, 3. Auflage, Springer, Berlin, 
2008. 
12
  J. Jones, Synthese von Aminosäuren und Peptiden (Basistext Chemie, Band 6), VCH, Weinheim, 1995. 
13
  V. A. Soloshonok, K. Izawa, Asymmetric Synthesis and Application of α-Amino Acids (ACS Symposium Se-




Grundsätzlich haben sich hier fünf Synthesestrategien etabliert14, auf die an dieser Stelle je-
doch nicht näher eingegangen werden soll: 
 klassische enzymgesteuerte Synthesen, 
 Hydrierungs- oder Cycloadditionsreaktionen von α,β-Didehydroaminosäure-Deri-
vaten, 
 Strecker-Synthesen, 
 elektrophile oder nucleophile Aminierungen, 
 elektrophile oder nucleophile Alkylierungen. 
Die für diese Arbeit besonders relevanten Aminosäuren Glycin und L-Alanin sind in Tab. 2 
gegenübergestellt. 
Tab. 2:  Glycin und L-Alanin im Vergleich. 










Entdecker und erste Iso-
lierung5 
Braconnot aus Leim (1820) Weyl aus Seidenfibroin (1888) 
Bedeutung des Namens11 veraltet: Glycokoll, griech. glyceros = süß, 
kolla = Leim, da süß schmeckend und nach 
saurer Hydrolyse aus Leim isoliert 
abgeleitet von Aldehyd, da erst-




Seidenfibroin (44 %), 
Gelatine (26 %) 
Seidenfibroin (30 %) 
durchschnittliche Häufig-
keit in Proteinen (%)8 
7.2 7.8 
Wasserlöslichkeit (g/l)5 249.9 (25 °C), 
671.7 (100 °C) 
166.5 (25 °C), 





pK  pI8 2.34, 9.60, 5.97 2.34, 9.69, 6.01 
 
2.1.2 Peptide und Proteine 
Peptide und Proteine sind aus zwei oder mehr Aminosäuren, welche über sogenannte Peptid-
bindungen miteinander verknüpft sind, aufgebaut und stellen eine der wichtigsten Stoff-
klassen in der Natur dar. Unter einer Peptidbindung versteht man in diesem Zusammenhang 
eine Amidbindung, welche zwischen der Carboxylgruppe einer und der Aminogruppe einer 
anderen Aminosäure unter Wasserabspaltung ausgebildet wird. 
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Entsprechend der Zahl der beteiligten Aminosäuren spricht man von Di-, Tri-, Tetrapeptiden 
usw. Je nach Anzahl der Aminosäurebausteine kann eine Einteilung in Oligopeptide (weniger 
als 15), Polypeptide (15 – 50) und Proteine (mehr als 50) erfolgen6. 
In Abhängigkeit von der Größe können Aufbau und Struktur von Peptiden und Proteinen sehr 
komplex sein. Für eine umfassende Beschreibung existieren dabei vier zentrale Begriffe: Pri-
mär-, Sekundär-, Tertiär- und Quartärstruktur. 
Durch die Primärstruktur werden die Anzahl und Sequenz der Aminosäuren innerhalb der 
Peptidkette beschrieben. Das grundlegende Strukturmerkmal ist hier die Peptidbindung. An-
fang der 1950er Jahre konnten Pauling und Corey15 durch röntgenkristallographische Unter-
suchungen einfacher Aminosäuren, Aminosäureamide und linearer Peptide nachweisen, dass 
die C-N-Bindungslänge innerhalb der Peptidbindung kürzer als die für eine entsprechende 
Einfachbindung ist, was auf einen partiellen Doppelbindungscharakter schließen ließ6. Damit 










Abb. 7: Resonanzstrukturen der Peptidbindung. 
Die Konformation einer Aminosäure innerhalb eines Peptids oder Proteins kann durch die 












Xaa(i-1)       Xaa(i)       Xaa(i+1)
 
φi … (Carbonyl)C(i-1)–N(i)–Cα(i)– (Carbonyl)C(i) 
ψi … N(i)–Cα(i)– (Carbonyl)C(i)–N(i+1) 
ωi … Cα(i)– (Carbonyl)C(i)–N(i+1)–Cα(i+1) 
Abb. 8: Torsionswinkel ϕi, ψi und ωi zur konformativen Charakterisierung der Aminosäure Xaa(i) 
in einem Peptid. Xaa ist der Drei-Buchstaben-Code (vgl. Tab. 1, Seite 5) für eine beliebige 
Aminosäure und i gibt die Position innerhalb der Aminosäuresequenz des Peptids an. 
Durch die Mesomerie der Peptidbindung ist die freie Drehbarkeit um die C-N-Bindung stark 
gehindert (Rotationsbarriere von etwa 105 kJ/mol6), woraus mit der trans- und der cis-Form 
zwei mögliche Konfigurationen der Peptidbindung resultieren (Abb. 9). Die trans-Form ist 
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dabei um 8 kJ/mol energetisch begünstigt und ist daher die in Peptiden fast ausschließlich 
vorkommende Konfiguration7. Lediglich Xaa-Pro-Peptidbindungen liegen mit einer Häufig-

















trans: ω = 180° cis: ω = 0°
 
Abb. 9: Cis/Trans-Isomerie einer Peptidbindung. 
Die aus der Resonanz der Peptidbindung folgende Planarität hat Einfluss auf die Sekundär-
struktur von Peptiden und Proteinen, welche die lokale räumliche Anordnung des Peptidge-
rüstes (Faltungsmuster wie Helices, Faltblätter und Schleifen), die häufig durch Wasserstoff-
brücken stabilisiert werden, beschreibt6,7. Ausgehend von der Primärstruktur resultiert die Se-
kundärstruktur einer Peptidkette aus energetisch günstigen Werten für die Torsionswinkel der 
frei drehbaren Bindungen im Zusammenspiel mit weiteren stabilisierenden Faktoren wie 
Wasserstoffbrücken oder hydrophoben Wechselwirkungen6. Eine freie Einstellung der Ami-
nosäurekonformationen und somit der jeweiligen Torsionswinkel ϕ und ψ ist jedoch aus 
sterischen Gründen nicht möglich. Eine Drehung um die Cα-C- und die Cα-N-Bindungen mit 
bestimmten Kombinationen der entsprechenden Winkel ϕ und ψ kann z. B. eine Kollision 
des Amid-H-Atoms, des Carbonyl-O-Atoms oder der Seitenketten am α-C-Atom zur Folge 
haben8. Zugängliche bzw. erlaubte Bereiche für die Winkel ϕ und ψ werden üblicherweise in 
Ramachandran-Diagrammen16 dargestellt (Abb. 10). Den größten Teil derartiger Diagramme 
(weißer Bereich) machen Konformationen aus, die für Aminosäuren innerhalb einer Peptid-
kette unzugänglich (bzw. unerlaubt) sind. Die meisten Aminosäurereste mit Seitenkette kön-
nen lediglich Konformationen innerhalb von drei Bereichen des Diagramms einnehmen 
[Abb. 10 (a)]7. Für die Aminosäure Glycin, die keine Seitenkette besitzt, existieren weniger 
konformative Einschränkungen, woraus im Vergleich zu allen anderen Aminosäuren ein Ra-
machandran-Diagramm mit wesentlich größeren erlaubten Bereichen resultiert [Abb. 10 (b)]. 
Eine regelmäßige Sekundärstruktur liegt vor, wenn in einem bestimmten Bereich des Peptid-
rückgrats gleiche oder annähernd gleiche Aminosäurekonformationen auftreten8. In Tab. 3 
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sind wichtige Sekundärstrukturen, wie z. B. Faltblätter oder Helices, mit den zugehörigen 
konformativen Parametern aufgeführt. 
             
       (a)                (b) 
Abb. 10: Ramachandran-Diagramme für die Aminosäuren L-Alanin als Beispiel für Aminosäuren 
mit Seitenkette (a) und Glycin (b) nach Voet et al.7 (modifiziert). Blaue Bereiche repräsen-
tieren sterisch uneingeschränkt erlaubte, grüne grenzwertige, aber nicht unerlaubte und 
weiße nicht zugängliche (unerlaubte) Aminosäurekonformationen. In (a) sind für verschie-
dene Sekundärstrukturen relevante Bereiche des Ramachandran-Diagramms gekennzeich-
net: antiparalleles (↑↓) und paralleles (↑↑) β-Faltblatt, Polyglycin II (II), Collagen-Tripel-
helix (C), rechtsgängige 310-, α- und π-Helix (3, α und π), linksgängige α-Helix (αL). Die 
Asymmetrie des Diagramms in (a) beruht auf der L-Stereochemie der Aminosäuren. 
Tab. 3:  Sekundärstrukturen in Peptiden und Proteinen (nach Belitz et al.17 und Löffler et al.18). 
Sekundärstruktur ϕ (°) ψ (°) Vorkommen/Bemerkungen 
paralleles β-Faltblatt -119 113 gelegentlich in benachbarten Kettenabschnitten globulärer 
Proteine 
antiparalleles β-Faltblatt -139 135 in Proteinen und synthetischen Polypeptiden 
310-Helix -49 -26 an den Enden von α-Helices 
rechtsgängige α-Helix -57 -47 in globulären Proteinen, als „coiled coil“ in fibrillären Protei-
nen 
linksgängige α-Helix 57 47 Poly-D-aminosäuren, Poly-(β-benzyl)-L-aspartat 
π-Helix (Polyglycin I) -57 -70 hypothetisch ähnlich der antiparallelen Faltblatt-Struktur 
linksgängiges Polyglycin II -80 150 
rechtsgängiges Polyglycin II 80 -150 
synthetisches Polyglycin ist ein Gemisch aus links- und rechts-
gängiger Helix, linksgängige Helix in einigen Seidenfibroinen  






in Collagen, Stabilisierung durch Zusammenlagerung von drei 
Helices zu rechtsgängiger Collagen-Tripelhelix 
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Unter Normalbedingungen spielen von den in Tab. 3 genannten Sekundärstrukturen nur die 
α-Helix, die β-Faltblatt-Strukturen und die Collagenhelix eine Rolle. Die Helixstrukturen 
sind durch einen schraubenartigen Verlauf des Peptidrückgrats gekennzeichnet und werden 
mit Ausnahme der Collagenhelix durch parallel zur Helixachse ausgerichtete, intramoleku-
lare H-Brücken stabilisiert. Charakteristische Parameter einer Helix sind neben den Torsions-
winkeln ϕ und ψ die Anzahl der Aminosäuren pro helicaler Windung (n) sowie die Gang-
höhe (h). Mit den Parametern n = 3.6 und h = 5.4 Å ist die α-Helix [Abb. 11 (a)] die am häu-
figsten auftretende Helixart6, bei der H-Brücken zwischen dem O-Atom der Peptid-Carbonyl-
gruppe der n-ten Aminosäure und der Peptid-N-H-Gruppe der (n+4)-ten Aminosäure ausge-
bildet werden und die Seitenketten jeweils nach außen ragen7. Die Collagenhelix ist mit  
n = 3.3 und h = 9.6 Å steiler als die α-Helix19. Im Gegensatz zur α-Helix treten innerhalb der 
Collagenhelix keine intramolekularen H-Brücken auf, sondern die Stabilisierung erfolgt 
durch Bildung einer Collagen-Tripelhelix, in der drei Einzelhelices über intermolekulare H-
Brücken miteinander verbunden sind. Wie bei der α-Helix wird auch bei β-Faltblatt-Struk-
turen die H-Brücken-Kapazität komplett ausgenutzt, jedoch liegt das Peptidrückgrat hier in 
einer zickzackförmig gestreckten Struktur vor8 und die H-Brücken treten zwischen benach-
barten Peptidsträngen auf7. Man unterscheidet zwei Arten von Faltblättern: das antiparallele 
β-Faltblatt, bei dem die benachbarten Polypeptidketten in entgegengesetzter Richtung ver-
laufen, und das parallele β-Faltblatt, bei dem benachbarte Peptidstränge in derselben Rich-
tung verlaufen [Abb. 11 (a) und (b)]. Im antiparallelen β-Faltblatt ist jede Aminosäure eines 
Strangs mit einer anderen des benachbarten Strangs über H-Brücken zwischen den N-H- und 
C=O-Gruppen verbunden [Abb. 11 (a)], während im parallelen β-Faltblatt jede Aminosäure 
eines Strangs über H-Brücken mit zwei Aminosäuren des Nachbarsstrangs verbunden ist 
[Abb. 11 (b)]. Die Seitenketten ragen in beiden Fällen, jeweils abwechselnd nach oben und 
unten, nahezu senkrecht aus der Faltblattebene heraus. 
Neben den sogenannten kanonischen Sekundärstrukturen aus Tab. 3 besitzen Proteine auch 
Bereiche, welche nicht aus einfachen, repetitiven Strukturen aufgebaut sind. In kompakt ge-
falteten Proteinen sind die kanonischen Sekundärstrukturelemente durch Schleifenregionen 
(Coil) miteinander verbunden, die meistens eine wohldefinierte räumliche Struktur aufwei-
sen, oftmals aber beweglicher als der Rest der Struktur sind18. Die am häufigsten auftretenden 
β-Schleifen bestehen aus vier Aminosäuren und können durch die vorliegenden Aminosäure-
torsionswinkel (ϕ und ψ) und H-Brücken charakterisiert werden. 
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           (a)        (b)       (c) 
Abb. 11: α-Helix (a), antiparalleles (b) und paralleles β-Faltblatt (c) (nach Berg et al.20). Die Sei-
tenketten an den α-C-Atomen sind durch grüne Kugeln symbolisiert und H-Brücken durch 
grüne gestrichelte Linien dargestellt. 
Die Tertiärstruktur eines Proteins beschreibt die räumliche Anordnung der Sekundärstruktur-
elemente, spezifiziert die genaue Position eines jeden Atoms innerhalb des Proteins und be-
rücksichtigt dabei auch die Seitenkettenatome7. Die Tertiärstruktur wird durch das Zusam-
menspiel aus elektrostatischen (ionischen) und van der Waals-Interaktionen, Wasserstoff-
brücken, hydrophoben Wechselwirkungen sowie Disulfidbrücken (zwischen Cystein-Resten) 
stabilisiert18. 
Viele Proteine bestehen aus zwei oder mehr getrennten Polypeptidsträngen, welche identisch 
oder verschieden sein können. Die dreidimensionale Anordnung dieser sogenannten Unter-
einheiten bezeichnet man als Quartärstruktur8. 
Bei Berücksichtigung der höheren Strukturebenen lassen sich Proteine in die zwei Haupt-
gruppen der fibrillären und globulären Proteine einteilen. Bei fibrillären Proteinen (auch Fa-
ser- oder Skleroproteine) ist der gesamte Peptidstrang in einer einzigen regulären Struktur an-
geordnet17. Typische Beispiele dafür sind Wollkeratin (α-Helix), Seidenfibroin (β-Struktur) 
und Collagen (Collagen-Tripelhelix). In globulären Proteinen liegen sowohl reguläre als auch 
irreguläre Abschnitte (Coil) vor, wobei der Anteil an regulären Abschnitten stark variieren 
kann (z. B. 20 – 30 % in Casein, 49 % in Lysozym und 75 % in Myoglobin)17. 
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2.1.3 Strukturaufklärung von Aminosäuren und kurzen Peptiden 
Zur Aufklärung der Festkörperstruktur von Aminosäuren (und deren Derivaten) sowie kurzen 
Peptiden bietet sich grundsätzlich die Röntgenkristallstrukturanalyse an. Da es aber oftmals 
schwierig ist, dafür geeignete Einkristalle zu erhalten, ist es notwendig, auch alternative Me-
thoden zur Strukturaufklärung heranzuziehen. Neben der Kristallstrukturanalyse können bei-
spielsweise die NMR- und die FT-IR-Spektroskopie (jeweils Festkörper und Lösung) als 
weitere Methoden zur Gewinnung struktureller Informationen zur Anwendung kommen. 
Welchen Beitrag die einzelnen Verfahren zur strukturellen Charakterisierung leisten können, 
soll in diesem Abschnitt erläutert werden. 
Röntgenkristallstrukturanalyse 
Liegen geeignete Einkristalle vor, stellt die Röntgenkristallstrukturanalyse die Strukturauf-
klärungsmethode der Wahl dar, weil damit detaillierte und exakte Informationen über die 
räumliche Anordnung der Atome im Aminosäure- oder Peptidmolekül sowie den Packungs-
aufbau und vorhandene intermolekulare Wechselwirkungen erhalten werden können. Im Ge-
gensatz zu Proteinen und Polypeptiden, die auch in kristallinem Zustand in stark hydratisier-
ter Form vorliegen, kommt es bei kurzen Peptiden und Aminosäuren kaum zur Hydratisie-
rung, weswegen diese üblicherweise gute Kristalle liefern, mit denen bei der Kristallstruktur-
analyse eine zufriedenstellende Auflösung von weit weniger als 1.0 Å erreicht werden kann 
(für Proteinstrukturen sind Auflösungen im Bereich von etwa 2.0 Å typisch)6. Auch wenn die 
Kristallstrukturanalyse auf den ersten Blick kaum Nachteile zu haben scheint, sollte man be-
denken, dass vor allem kurze Peptide in gelöster Form und im Festkörper häufig konforma-
tive Unterschiede aufweisen und somit die Festkörperstruktur nicht zwangsläufig einer z. B. 
in gelöster Form biochemisch aktiven Peptid- oder Proteinstruktur entsprechen muss. Der 
Grund dafür ist, dass die Geometrie eines Peptids im Kristall in gewissem Maße auch durch 
Packungseffekte, welche intermolekulare Wechselwirkungen wie H-Brücken, Dipol-Dipol- 
und hydrophobe Wechselwirkungen sowie Ionenpaarbildung beinhalten können, beeinflusst 
wird und somit während des Kristallisationsprozesses drastische konformative Veränderun-
gen auftreten können21. So ist es auch denkbar, dass aufgrund der Flexibilität eines kurzen 
Peptids oder einer Aminosäure mehrere mögliche Konformationen im Festkörper auftreten, 
die entweder in ein und demselben oder in verschiedenen Kristallen vorliegen können22. 
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Die NMR-Spektroskopie ermöglicht die Untersuchung der Struktur von Aminosäuren, Pepti-
den und entsprechenden Derivaten auch in Lösung. Im Gegensatz zur Kristallstrukturanalyse 
kann also auf die Kristallisation, die sich oftmals als schwierig erweist, verzichtet werden. 
Schon aus einfachen 1D-Spektren lassen sich nach erfolgter Signalzuordnung weitere struk-
turelle Informationen extrahieren. Wishart, Sykes und Richards23 stellten durch statistische 
Auswertung zahlreicher Peptid- und Protein-NMR-Spektren fest, dass die chemische Ver-
schiebung der Rückgrat-C-Atome (Cα und Carbonyl-C) und in geringerem Maße auch des 
Cβ-Atoms sowie der Cα-H- und Peptid-N-H-Atome von der vorliegenden Sekundärstruktur 
(Coil, α-Helix, β-Faltblatt) beeinflusst wird (Tab. 4) und nutzten diese Tatsache zur quali-
tativen Ableitung von Sekundärstrukturen aus NMR-Spektren. 
Tab. 4:  Durchschnittliche 1H- und 13C-NMR-δ-Werte (in ppm) charakteristischer Aminosäure-Sig-
nale in Peptiden und Proteinen und zugeordnete Sekundärstruktur am Beispiel von Glycin 
und L-Alanin (nach Wishart et al.23). 
 Cα-H N-H Cα Carbonyl-C 
Glycin     
    Coil 4.11/3.65 8.36 44.0 172.1 
    α-Helix 3.88/3.57 8.07 45.7 174.3 
    β-Faltblatt 4.47/3.69 8.44 43.1 171.0 
L-Alanin     
    Coil 4.20 8.12 51.7 176.1 
    α-Helix 4.05 8.08 53.2 177.7 
    β-Faltblatt 4.67 8.25 49.7 175.6 
 
Über Karplus-Kurven24, welche die Abhängigkeit vicinaler Spin-Spin-Kopplungskonstanten 
von entsprechenden Torsionswinkeln beschreiben, lassen sich Informationen zu charakteris-
tischen Torsionswinkeln der Aminosäurereste innerhalb eines Peptids oder Proteins ableiten. 
Dabei ist die 3JHH-Kopplung zwischen dem N-H und dem Cα-H sehr nützlich, da sie mit dem 
Torsionswinkel φ korreliert25. Die Karplus-Beziehung beschreibt die Abhängigkeit der vici-
nalen Kopplungskonstante vom Torsionswinkel allgemein mittels folgender Gleichung: 
3JHH = A cos2 θ + B cos θ + C. 
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Für die 3JHH-Kopplung zwischen N-H und Cα-H wurden mit θ = φ - 60° für die Parameter der 
Karplus-Beziehung durch Vuister und Bax26 die Werte A = 6.51, B = -1.76 und C = 1.60 er-
mittelt, die in etwa mit den vorher durch Pardi, Billeter und Wüthrich27 gefundenen Werten 
übereinstimmen. Die daraus resultierende Abhängigkeit zwischen Kopplungskonstante und 
Torsionswinkel ist in Abb. 12 gezeigt. Setzt man die φ-Werte für typische Sekundärstruktu-
ren in die parametrisierte Karplus-Beziehung ein, erhält man entsprechend die in Abb. 12 
dargestellten charakteristischen Werte für die jeweilige vicinale Kopplungskonstante. 
 
Abb. 12: Abhängigkeit zwischen Torsionswinkel φ und vicinaler Kopplungskonstante 3JHH zwischen 
N-H und Cα-H eines Aminosäurefragments innerhalb eines Peptids oder Proteins nach 
Rule und Hitchens25. Typischen Sekundärstrukturen entsprechende φ-Winkel (vgl. Tab. 3, 
Seite 10) sind als senkrechte Balken eingezeichnet: antiparalleles (↑↓) und paralleles (↑↑) 
β-Faltblatt, rechtsgängige α-Helix (α), linksgängige α-Helix (αL). 
Bei der Auswertung von 3JHH-Kopplungen zwischen N-H und Cα-H sollte man allerdings be-
achten, dass ein bestimmter Wert für eine Kopplungskonstante bis zu vier möglichen φ-Win-
keln entsprechen kann und somit durch die Kopplungskonstante kein eindeutiger Torsions-
winkel erhalten wird25. Weiterhin kann die Kopplungskonstante einen Mittelwert darstellen, 
wenn die Rotation um die Cα-N-Bindung schneller als 1/3JHH abläuft25. So deuten etwa vi-
cinale Kopplungskonstanten von ungefähr 7.0 Hz auf einen schnellen Austausch zwischen  
α- und β-Struktur hin. 
Neben einfachen Standard-1D-NMR-Spektren, die für größere Peptide und Proteine schnell 
unübersichtlich werden können und kaum noch auswertbar sind, lassen sich natürlich neuere 
ein- und mehrdimensionale Spektren-Varianten zur Gewinnung struktureller Informationen  
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heranziehen25,28,29. Durch eine Kombination geeigneter Methoden in Verbindung mit ent-
sprechenden Molekülmodellierungsprogrammen stellt die NMR-Spektroskopie damit eine 
leistungsfähige Alternative zur Röntgenkristallstrukturanalyse dar. Sind beide Methoden 
nicht anwendbar, da das Peptid oder Protein weder kristallisierbar noch in ausreichendem 
Maße löslich ist, bleibt noch die Festkörper-NMR-Spektroskopie, die in zunehmendem Maße 
zur Strukturaufklärung genutzt wird30. 
FT-IR-Spektroskopie 
Die IR-Spektroskopie ist eine der ältesten experimentellen Methoden zur Analyse der Struk-
turen von Aminosäuren, Peptiden und Proteinen31. Der Vorteil dieser Methode ist, dass FT-
IR-Spektren relativ leicht und schnell erhältlich sind, dass nur geringe Probenmengen benö-
tigt werden und dass Messungen in verschiedenen Umgebungen möglich sind (z. B. in wäss-
riger oder organischer Lösung, als Flüssigkeitsfilm, als inhomogene Dispersion, als Fest-
stoff)32,33. 
Die IR-Spektren von Aminosäuren weisen in Abhängigkeit der vorliegenden Form (zwitter-
ionisch als freie Aminosäure, Metallsalz, Hydrochlorid) gewisse Unterschiede auf. Die ver-
schiedenen Wellenzahlbereiche von IR-Schwingungen der Amino- und Carboxylgruppe sind 
in Tab. 5 zusammengefasst.  
Schon in den 1950er Jahren konnte durch Elliot und Ambrose gezeigt werden, dass mittels 
IR-Spektroskopie Informationen zur Sekundärstruktur von Peptiden und Proteinen erhalten 
werden können34. Für die Strukturaufklärung von besonderer Bedeutung sind dabei die durch 
die Peptidbindung hervorgerufenen charakteristischen IR-Banden. In Anlehnung an die für 
Amidbindungen verwendeten Bandenbezeichnungen, werden die neun auftretenden Banden 
entsprechend Tab. 6 auch als Amidbanden bezeichnet35. 
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Tab. 5:  Ausgewählte Banden in IR-Spektren von Aminosäuren (AS) und deren Zuordnung nach 
Socrates35. 
 
ν  (cm-1) Intensität* Bemerkung 
NH3+- und NH2-Schwingungen    




2760 – 2530 
2140 – 2050 
m 




 1660 – 1590 w asym. NH3
+
-Deformationsschwingung 
 1550 – 1485 w – m sym. NH3
+
-Deformationsschwingung 
Metallsalz der AS 3400 – 3200 m zwei Banden, NH2-Streckschwingung 
Schwingungen der Carboxylgruppe    
freie AS/Metallsalz der AS 1600 – 1560 s asym. CO2
-
-Streckschwingung  
 1425 – 1390 w sym. CO2
-
-Streckschwingung 
AS-Hydrochlorid 1755 – 1730 s C=O-Streckschwingung aus COOH 
 1230 – 1215 s C–O-Streckschwingung 
*
 m…mittel, s…stark, w…schwach 
 
Tab. 6:  Charakteristische IR-Banden der Peptidbindung nach Fabian32 und Socrates35. 
Bandenbezeichnung ν  (cm-1) Intensität* Bemerkung 
Amid A ≈ 3300 m 
Amid B ≈ 3100 w 
N–H-Streckschwingung in Resonanz mit Amid II-Ober-
schwingung (2 x Amid II) 
Amid I 1695 – 1610 s 80 % C=O-Streckschwingung, 10 % C–N-Streckschwin-
gung, 10 % N–H-Deformationsschwingung 
Amid II 1575 – 1480 s 60 % N–H-Deformationsschwingung, 40 % C–N-Streck-
schwingung 
Amid III 1320 – 1220 w – m 30 % C–N-Streckschwingung, 30 % N–H-Deformations-
schwingung, 10 % C=O-Streckschwingung, 10 % O=C–
N-Deformationsschwingung, 20 % andere Schwingungen 
Amid IV 765 – 625 s 40 % O=C–N-Deformationsschwingung, 60 % andere 
Schwingungen 
Amid V 800 – 640 m N–H-Deformationsschwingung 
Amid VI 605 – 535  C=O-Deformationsschwingung 
Amid VII ≈ 200  C–N-Torsionsschwingung 
*
 m…mittel, s…stark, w…schwach 
 
Da jede Sekundärstruktur durch ein bestimmtes H-Brückenbindungsmuster zwischen den an 
H-Brücken beteiligten Peptid-N-H- und Peptid-C=O-Gruppen gekennzeichnet ist (vgl. 2.1.2), 
sind von den in Tab. 6 aufgeführten Amidbanden v. a. Amid A, I und II von besonderer Be-
deutung, da diese im Wesentlichen durch C=O- und N–H-Schwingungen beeinflusst werden. 
Die für Sekundärstrukturen sensitivste Bande ist die Amid-I-Bande (1695 – 1610 cm-1), die 
fast ausschließlich durch die C=O-Streckschwingung (80 %) hervorgerufen wird31. Jackson 
und Mantsch32 haben für typische Peptidsekundärstrukturen die in Tab. 7 enthaltenen Be-




Tab. 7:  Bereiche der Amid-I-Bande für typische Peptidsekundärstrukturen nach Jackson und 
Mantsch32. 
Sekundärstruktur ν  (cm-1) 
antiparalleles β-Faltblatt/aggregierte Stränge 1695 – 1675 
310-Helix 1670 – 1660 
rechtsgängige α-Helix 1660 – 1648 
Coil (ungeordnet) 1648 – 1640 
β-Faltblatt 1640 – 1625 
aggregierte Stränge 1628 – 1610 
 
In den IR-Spektren größerer Peptide und Proteine sind die Banden oftmals sehr breit und auf-
grund beträchtlicher Signalüberlagerungen schwierig zu differenzieren35. In diesem Fall er-
folgt die (computergestützte) Spektrenauswertung mit Hilfe von speziellen Verfahren wie 
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2.2 Supramolekulare Chemie 
 
So wie es das Gebiet der molekularen Chemie basierend auf kovalenten Bindungen gibt, existiert 
auch ein Gebiet der supramolekularen Chemie, der Chemie molekularer Systeme und intermole-
kularer Wechselwirkungen.37 
J.-M. Lehn 
Die von Lehn, einem der Chemie-Nobelpreisträger des Jahres 1987 und Pionier der supramo-
lekularen Chemie, schon 1978 geprägte Definition beschreibt die Grundidee eines noch jun-
gen, aber stetig wachsenden Forschungsgebietes. Die supramolekulare Chemie ist ein sehr 
vielfältiger und interdisziplinärer Wissenschaftszweig, in dem Physiker, Theoretiker, Kristal-
lographen, Anorganiker, Festkörper-Chemiker, Materialwissenschaftler, organisch-syntheti-
sche Chemiker, Biochemiker und Biologen ein gemeinsames Betätigungsfeld finden38. 
Wie die oben stehende Definition schon anklingen lässt, befasst sich die supramolekulare 
Chemie nicht – wie die molekulare Chemie – mit Molekülen, in denen Atome über starke ko-
valente Bindungen verknüpft sind39, sondern sie geht einen Schritt weiter zu sogenannten 
Supramolekülen oder supramolekularen Einheiten, die aus mehreren Molekülen bestehen, 
welche durch nichtkovalente Wechselwirkungen zusammengehalten werden. Supramoleküle 
oder supramolekulare Einheiten verhalten sich demzufolge zu Molekülen und ihren zwi-
schenmolekularen Wechselwirkungen wie Moleküle zu Atomen und deren kovalenten Bin-
dungen40. Die intermolekularen Wechselwirkungen beinhalten eine Vielzahl attraktiver und 
repulsiver Kräfte und werden in Abschnitt 2.3 näher erläutert. 
Nach Lehn kann die supramolekulare Chemie in zwei große, sich teilweise überlappende Ge-
biete eingeteilt werden41. Eines dieser Gebiete befasst sich mit Supramolekülen, bei denen es 
sich um diskrete oligomere Spezies handelt, welche durch intermolekulare Wechselwirkun-
gen zwischen einigen wenigen Komponenten nach einem inhärenten Aufbauschema entspre-
chend den Prinzipien der molekularen Erkennung gebildet werden (z. B. Wirt-Gast- oder Re-
zeptor-Substrat-Systeme). Das zweite Gebiet beschäftigt sich mit supramolekularen Aggre-
gaten, d. h. polymolekularen Systemen, welche aus einer Vielzahl einzelner Komponenten 
durch spontane Assoziation resultieren. Die dabei entstehenden Phasen zeichnen sich durch 
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eine wohldefinierte mikroskopische Ordnung sowie durch makroskopische Eigenschaften 





























2.3 Nichtkovalente Wechselwirkungen 
2.3.1 Allgemeines 
Nichtkovalente Wechselwirkungen spielen beim Aufbau supramolekularer Systeme als Bin-
deglied zwischen den einzelnen Teilkomponenten eine wichtige Rolle. Einzeln betrachtet, 
sind derartige Wechselwirkungen wesentlich schwächer als kovalente Wechselwirkungen, je-
doch kann das gleichzeitige Auftreten mehrerer nichtkovalenter Interaktionen (Kooperativi-
tät) zur Bildung stabiler supramolekularer Systeme führen42. 
Nach Desiraju lassen sich intermolekulare Wechselwirkungen in Kristallen in zwei Klassen 
einteilen43: 
 isotrope Interaktionen mittlerer Reichweite (z. B. C···C-, C···H- und H···H-Kon-
takte), 
 anisotrope und elektrostatische Interaktionen größerer Reichweite (z. B. Wasser-
stoffbrücken, Halogen-Halogen-Kontakte). 
In den folgenden Abschnitten wird auf für die vorliegende Arbeit bedeutsame intermolekula-
re Wechselwirkungen näher eingegangen. 
2.3.2 Van der Waals-Kräfte38,42 
In der supramolekularen Chemie verwendet man die Bezeichnung van der Waals-Kräfte, 
welche sich aus dispersiven und repulsiven Anteilen zusammensetzen, für Wechselwirkun-
gen zwischen fluktuierenden Multipolen benachbarter Moleküle. Die Dispersionskräfte (auch 
London-Kräfte) sind schwach attraktiver Natur, wobei die Anziehungskraft mit zunehmen-
dem Abstand sehr schnell abnimmt (Anziehungskraft indirekt proportional zur 6. Potenz des 
Abstands). Der repulsive Anteil kompensiert die Anziehung bei geringen Abständen und 
nimmt mit einer indirekten Proportionalität zur 12. Potenz des Abstands bei größer werden-
dem Abstand wesentlich schneller ab, als der dispersive Anteil. Van der Waals-Wechselwir-
kungen sind ungerichtet und haben daher kaum Bedeutung beim gezielten Aufbau supra-
molekularer Systeme, können aber beispielsweise bei der Bildung von Einschlussverbindun-
gen eine wichtige Rolle spielen. 
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H-Brücken stellen im Rahmen der molekularen Erkennung eine gerichtete Wechselwirkung 
dar und sind somit für den gezielten Aufbau supramolekularer Systeme von enormer Bedeu-
tung. Nach einer aktuellen IUPAC-Empfehlung werden Wasserstoffbrücken wie folgt defi-
niert: 
Die Wasserstoffbrücke ist eine anziehende Wechselwirkung zwischen einem Wasserstoffatom eines 
Moleküls oder Molekülfragments X–H, wobei X elektronegativer ist als H, und einem Atom oder einer 
Atomgruppe in dem gleichen oder in einem anderen Molekül, wobei es Belege für die Bildung einer 
Bindung geben muss.44 
Auch wenn diese recht allgemeine Definition in dieser Form gut alleine stehen könnte, folgen 
darauf weitere Spezifizierungen und Konkretisierungen (bzgl. Donor, Akzeptor inkl. dessen 
elektronischer Beschaffenheit, Möglichkeiten zur Erbringung des geforderten Belegs für die 
Bindungsbildung). 
In Abb. 13 sind wichtige geometrische Parameter angegeben, welche zur Charakterisierung 


































Donor-Akzeptor-Abstand X·· ·A 
Bindungslänge X–H 
Wasserstoff-Akzeptor-Abstand H·· ·A 
Winkel zwischen X–H···A 
Winkel zwischen H·· ·A–Y 
Abb. 13: Geometrische Parameter einer Wasserstoffbrücke. 
Neben der in Abb. 13 gezeigten gewinkelten H-Brücke sind auch lineare H-Brücken bekannt. 
Ist das H-Atom mit zwei oder drei Akzeptoren verbrückt, spricht man von zweifach gegabel-
ten (bifurcated) oder dreifach gegabelten (trifurcated) Wasserstoffbrücken (bifurcated- oder 
trifurcated-Donor-Typ). Bei der umgekehrten Situation, also wenn ein Akzeptor von mehre-
ren H-Atomen umgeben ist, handelt es sich um invers gegabelte H-Brücken-Wechselwirkun-
gen (z. B. invers zweifach gegabelt oder bifurcated-Akzeptor-Typ). Gegabelte Wasserstoff-
brücken treten u. a. relativ häufig in Kristallstrukturen von Kohlenhydraten, Aminosäuren, 
Peptiden und Proteinen auf45. 
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Eine Klassifizierung verschiedener H-Brücken kann nach geometrischen, energetischen, ther-
modynamischen sowie funktionellen Gesichtspunkten erfolgen46. Einen Überblick liefert Tab. 
8, wobei darauf hinzuweisen ist, dass die angegebenen Zahlenwerte nur als Richtwerte ange-
sehen werden sollen und Übergänge zwischen den einzelnen Typen fließend sind. 
Tab. 8: Eigenschaften starker, mäßig starker und schwacher H-Brücken nach Jeffrey47. 
 stark mäßig stark schwach 




Dissoziationsenergie (kcal mol-1) 15 – 40 4 – 15 < 4 
Bindungslängen (Å)    
      D 2.2 – 2.5 2.5 – 3.2 > 3.2 
      d 1.2 – 1.5 1.5 – 2.2 > 2.2 
      Streckung von r 0.08 – 0.25 0.02 – 0.08 < 0.02 
      Vergleich r und d r ≈ d r < d r << d 
θ (°) 170 – 180 > 130 > 90 
Richtungspräferenz stark mäßig stark schwach 
Einfluss auf Kristallpackung stark markant variabel 
Nutzen für Crystal Engineering unbekannt nützlich teilweise nützlich 
 
Starke H-Brücken werden zwischen stark aktivierten Donoren und Akzeptoren ausgebildet, 
häufig auch in Form intramolekularer Kontakte. Beispiele sind H-Brücken zwischen Säuren 
und konjugierten Basen wie F–H··· -F oder HO–H·· · -OH . Beispiele für mäßig starke Was-
serstoffbrücken sind N–H···O=C-, O–H·· ·O–H-, Halogen–H·· ·O- und O–H···O=C-Kon-
takte, aber auch Interaktionen wie N+–H···π oder O–H···π. Schwache H-Brücken umfassen 
Wechselwirkungen wie C–H···O, C–H·· ·N und O–H···Halogen–C oder auch Interaktionen 
wie O–H···π, N–H·· ·π und C–H···π. Betrachtet man an dieser Stelle Peptide oder Proteine, 
deren Rückgrat mit den Peptidbindungen über eine Vielzahl von N-H-Donoren und C=O-
Akzeptoren verfügt, ist es natürlich offensichtlich, dass deren räumliche Struktur haupt-
sächlich durch mäßig starke H-Brücken zwischen diesen beiden Gruppen stabilisiert wird 
(vgl. Abschnitt 2.1.2). Strukturelle Nuancen ergeben sich hier jedoch oftmals als Resultat 
schwächerer H-Brücken-Kontakte, wie beispielsweise C–H·· ·O-Wechselwirkungen, welche 
aus diesem Grund von enormer Bedeutung für die Strukturbildung und für eine bestimmte 
Funktionalität dieser Biomoleküle sind48. 
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Kurze nichtbindende Wechselwirkungen zwischen den Halogenatomen Cl, Br und I sind 
schon lange bekannt und können nach Desiraju als spezifische anziehende Kräfte zwischen 
den Halogenatomen angesehen werden49. Halogen-Halogen-Wechselwirkungen sind gerichtet 
und weitestgehend durch elektrostatische Faktoren bestimmt; dispersive Kräfte und Charge-
Transfer-Wechselwirkungen spielen nur eine untergeordnete Rolle50. 
Geometrisch werden die in Abb. 14 gezeigten zwei Typen von Halogen-Halogen-Wechsel-
wirkungen unterschieden51. Für den head-on-Typ gilt θ1 = θ2 = 160 ± 10°; er tritt haupt-
sächlich bei Cl·· ·Cl-Kontakten auf. Der side-on-Typ mit θ1 ≈ 180° und θ2 ≈ 90° ist typisch 









Typ 1: head-on Typ 2: side-on 
Abb. 14: Typen von Halogen-Halogen-Kontakten. 
Sowohl theoretische Berechnungen als auch experimentelle Befunde zeigen, dass die Elek-
tronendichte in organischen Halogenverbindungen anisotrop um die Halogenatome verteilt 
ist52. Für kovalent gebundene Halogenatome ergibt sich in Richtung der C-Halogen-Bin-
dungsachse ein kleinerer effektiver Atomradius als senkrecht dazu und in Verlängerung der 
kovalenten Bindung findet man einen äußeren Bereich mit positivem elektrostatischen Poten-
zial, das sogenannte σ-Loch50. Das positive Potenzial im Bereich des σ-Lochs ist umso grö-
ßer, je kleiner die Elektronegativität und je größer die Polarisierbarkeit des Halogenatoms ist 
und je stärker der elektronenziehende Charakter des am Halogenatom gebundenen organi-
schen Rests ist53. Der Bereich des σ-Lochs ist im weiteren Verlauf von einem neutralen Ring 
umgeben, auf den ein negativ geladener Gürtel folgt52. Unter der Voraussetzung, dass elektro-
statische Kräfte dominieren, kann nun ein Kontakt zwischen zwei kovalent gebundenen Ha-
logenatomen auftreten, wenn eine Wechselwirkung zwischen negativ geladenem Gürtel des 
einen und σ-Loch des anderen Halogenatoms zu Stande kommt. Auf Grundlage dieser An- 
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nahme konnten Awwadi et al. mittels theoretischer Berechnungen zwei Anordnungen mit 
Energieminimum bestimmen50, die mit den experimentell gefundenen Kontakt-Typen aus 
Abb. 14 eine gute Übereinstimmung zeigen. Die Stärke der Halogen-Halogen-Kontakte 
nimmt aufgrund der Abstufungen in Größe, Polarisierbarkeit und Elektronegativität von I· · · I 
über Br·· ·Br zu Cl···Cl ab50. Fluor-Fluor-Wechselwirkungen sind üblicherweise so schwach, 
dass in diesem Fall andere Interaktionen, z. B. C–H···F-Kontakte, dominieren54. 
Die angesprochene Abhängigkeit des Wechselwirkungstyps vom jeweiligen Halogen sowie 
der daraus resultierende Einfluss auf das Packungsverhalten im Kristall konnte in einer aktu-
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2.4 Crystal Engineering 
 
Nach Dunitz56 können Molekülkristalle gewissermaßen als „Supramoleküle par excellence“ 
oder „hochgeordnete supramolekulare Systeme“ angesehen werden. Der durch chemische 
und geometrische Faktoren bestimmte Aufbau eines Kristalls aus einer Vielzahl einzelner 
Moleküle stellt nach Desiraju49 das „perfekte Beispiel für molekulare Erkennung im festen 
Zustand“ dar. Mit dem von diskreten molekularen Baueinheiten ausgehenden, gezielten 
Aufbau kristalliner Materialien über nichtkovalente Wechselwirkungen beschäftigt sich das 
Crystal Engineering, ein Teilgebiet der supramolekularen Chemie57. Betrachtet man Kristalle 
als supramolekulare Pendants zu Molekülen, kann Crystal Engineering sozusagen als supra-
molekulare Synthese verstanden werden58. Im Rahmen dieser supramolekularen Synthese 
spielen supramolekulare Synthone eine wesentliche Rolle. Dabei handelt es sich um „Struk-
tureinheiten in Supramolekülen, die über bekannte oder entworfene Syntheseschritte durch 
intermolekulare Wechselwirkungen gebildet und/oder zusammengesetzt werden können“49. 
Ziel des Crystal Engineerings ist also das Auffinden sowie die Entwicklung supramolekularer 
Synthone, welche sehr robust sind und somit mit hoher Wahrscheinlichkeit in einer Vielzahl 
von Molekülkristallen auftreten. Auf der Grundlage supramolekularer Synthone können dann 
neue, durch intermolekulare Wechselwirkungen gebildete, ein-, zwei- oder dreidimensionale 
Strukturen wie Bänder, Schichten, Kanäle oder Hohlräume vorherbestimmt werden. 
Betrachtet man beispielsweise die relativ starken H-Brücken-Wechselwirkungen zwischen 
zwei Carboxylgruppen, lassen sich daraus mindestens zwei mögliche Synthone ableiten59: das 
häufig auftretende Dimer und die seltenere kettenförmige Anordnung (Catemer) (Abb. 15). 
Ein ähnliches Bild ergibt sich für die Wechselwirkung zweier Amidgruppen, wofür in Ab-
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    (a)             (b)          (c)      (d) 
Abb. 15: Beispiele für supramolekulare Synthone: Carbonsäure-Dimer (a), Carbonsäure-Catemer 
(b), cis-Amid-Dimer (c) und trans-Amid-Catemer (d). 
Die beiden Beispiele in Abb. 15 zeigen, dass supramolekulare Synthone immer eine gewisse 
Flexibilität aufweisen, was die Vorhersagbarkeit spezifischer Packungsmuster erschweren 
kann60. Um diese Flexibilität zu minimieren und die Robustheit zu steigern hat sich bei supra-
molekularen Synthonen, die sich von Wasserstoffbrücken-Wechselwirkungen ableiten, die 
Verwendung von zwei oder mehr komplementären H-Brücken bewährt (Prinzip der Mehr-
facherkennung)61. Als Paradebeispiel für eine derartige Mehrfacherkennung können die  
N–H···O-Interaktionen in Peptidsekundärstrukturen angesehen werden, die z. B. zur Aus-
bildung von β-Faltblättern führen (vgl. Abb. 11, Seite 12). 
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2.5 Supramolekulare Systeme basierend auf Aminosäuren und Peptiden 
2.5.1 Grundlegendes 
Aminosäuren und Peptide gehören mit zu den am häufigsten untersuchten Baueinheiten für 
biologische und daran angelehnte Self-Assembly-Prozesse, da sie sich durch eine einfache 
synthetische Zugänglichkeit und chemische Flexibilität, verbunden mit ausreichender Bio-
kompatibilität und relativer Stabilität, auszeichnen62. Aus diesem Grund haben Peptid-Bau-
einheiten zahlreiche Anwendungen beim Aufbau von Nanostrukturen gefunden. In Peptid-
Nanomaterialien spielen nichtkovalente Wechselwirkungen (siehe Abschnitt 2.3) wie ioni-
sche, hydrophobe, H-Brücken- oder π-Stapel-Wechselwirkungen beim Aufbau der supramo-
lekularen Strukturen eine tragende Rolle2, während bei porösen Koordinationspolymeren, in 
denen Aminosäuren und Peptide als Linkermoleküle fungieren können, zusätzlich ionische 
Wechselwirkungen mit Metallionen von Bedeutung sind. Einige wichtige Herangehenswei-
sen für den Aufbau supramolekularer Strukturen auf Grundlage von Aminosäuren und Pepti-
den sollen in den folgenden Abschnitten vorgestellt werden. 
2.5.2 Nanostrukturen auf Grundlage von cyclischen Peptiden 
Die ersten gezielt hergestellten, supramolekularen Strukturen im Nano-Bereich waren cycli-
sche Peptid-Nanotubes, welche Anfang der 1990er Jahre durch Ghadiri et al. erhalten werden 
konnten63. Als Baustein für diese Nanotubes dienten cyclische Peptide bestehend aus einer 
geraden Anzahl von Aminosäuren mit alternierender D- und L-Konfiguration [Abb. 16 (a)]. 
Diese cyclischen Peptide liegen jeweils in einer scheibenartigen Konformation [Abb. 16 (b)] 
vor und können durch H-Brücken-Wechselwirkungen zu hohlen Röhrenstrukturen aggre-
gieren [Abb. 16 (c)], wobei der Durchmesser der resultierenden Nanotubes in gewissem 
Maße durch Variation der Aminosäurezahl des cyclischen Peptids verändert werden kann. 
Anwendung können diese Nanostrukturen u. a. in der molekularen Elektronik finden. Wenn 
man beispielsweise eine der Aminosäureseitenketten durch 1,4,5,8-Naphthalintetracar-
bonsäurediimid ersetzt, ermöglichen diese aromatischen Einheiten einen Ladungstransfer in 
Richtung der Röhrenlängsachse64. 
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Abb. 16: Beispiel eines cyclischen Peptids bestehend aus alternierend angeordneten D- und L-Ami-
nosäuren (a) für den Aufbau von Peptid-Nanotubes nach Ghadiri et al.63(a). Das cyclische 
Peptid liegt in einer scheibenartigen Konformation (b) vor (vereinfacht). Die Bildung von 
Nanotubes (c) erfolgt durch Aggregation vieler einzelner Peptide über H-Brücken (dar-
gestellt als gestrichelte Linien). 
Ein weiteres cyclisches Peptid, welches Röhrenstrukturen ausbilden kann, ist das synthe-
tische Octapeptid Lanreotid. Dieses Octapeptid bildet monodisperse Nanotubes mit einem 
Durchmesser von 244 Å und einer Wandstärke von ca. 18 Å, wobei die Selbstorganisation 
durch die Assoziation von β-Faltblatt-Bereichen, bedingt durch Amphiphilie und systema-
tische Trennung aromatischer und aliphatischer Seitenketten, erfolgt65. Diese größeren Nano-
tubes könnten für die Nanofiltration von Biomolekülen oder als Templat für die Herstellung 
geordneter mesoporöser Materialien dienen62. 
2.5.3 Nanostrukturen basierend auf linearen Peptiden 
Bolaamphiphile Peptide 
Bolaamphiphile Peptide bestehen aus zwei peripheren Peptidfragmenten, die im einfachsten 
Fall durch einen hydrophoben Linker verbunden sind. Eine Triebkraft für die Ausbildung ge-
ordneter Strukturen ist hier die Assoziation der hydrophoben Molekülteile im Wechselspiel 
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mit Peptid-Peptid-Interaktionen62. Eine Reihe derartiger Bolaamphiphile konnte von Kogiso 
durch Umsetzung von α,ω-Dicarbonsäuren mit einfachen Peptiden erhalten werden66. Das 
Bolaamphiphil aus Azelainsäure und Glycylglycin als ein Vertreter aus dieser Reihe bildet 
beispielsweise in Abhängigkeit vom pH-Wert der Lösung kristalline Röhrchen (pH = 4) oder 
helicale Bandstrukturen (pH = 8) aus, die sich auch ineinander umwandeln lassen67. 
Amphiphile Peptide 
Amphiphile Peptide bestehen aus einer meist funktionellen hydrophilen Peptid-Kopfgruppe 
und einer hydrophoben Schwanzgruppe68. Als hydrophobe Baueinheit können lange Alkyl-
gruppen, Lipide oder in manchen Fällen auch Polymere oder Polypeptide zum Einsatz kom-
men69. Amphiphile Peptide können zu wohlgeordneten Nanofäden oder -stäbchen aggregie-
ren, deren Morphologie, Oberflächenbeschaffenheit und Bioaktivität sowohl durch Modifi-
kation der hydrophilen Peptid-Baueinheit als auch der Schwanzgruppe beeinflusst werden 
können62. Im Fall von Peptid-Amphiphilen mit Alkyl-Schwanzgruppen stellt neben hydro-
phoben Wechselwirkungen der Alkyl-Reste auch die Bildung von β-Faltblatt-Strukturen 
durch Peptidbereiche in direkter Nähe zur Schwanzgruppe eine Triebkraft der Aggregation 
dar2. Weiter außen lokalisierte Bereiche des Peptids liegen oftmals in weniger geordneten 
Strukturen (coiled) vor. Der strukturelle Aufbau und eine daraus resultierende Aggregatstruk-
tur eines Beispiel-Peptid-Amphiphils sind in Abb. 17 gezeigt. 
Abb. 17: Aufbau eines Peptid-Amphiphils (links, Aminosäuren als Ein-Buchstaben-Codes, vgl. Tab. 
1, Seite 5) und schematische Darstellung eines daraus gebildeten Nanofadens (rechts) 
nach Paramanov et al.70. Der Bereich a ist der durch die aliphatischen Schwanzgruppen 
gebildete innere Kern, im Bereich b sind vier Aminosäurereste über β-Faltblatt-H-Brücken 
verknüpft und der Bereich c stellt den peripheren Peptidbereich dar, in dem kein reguläres 
H-Brückenbindungs-Muster vorliegt. Rechte Teilabbildung entnommen aus Paramanov et 
al.70 (leicht modifiziert), mit freundlicher Genehmigung der American Chemical Society, 
Copyright (2006). 
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Selbstkomplementäre ionische Peptide 
Selbstkomplementäre ionische Peptide sind nicht-konjugierte Peptide, die so aufgebaut sind, 
dass sie sich durch elektrostatische Wechselwirkungen zwischen positiv und negativ gelade-
nen Bereichen zusammenlagern können. Der erste Vertreter dieser Klasse wurde 1993 durch 
Zhang71 zufällig entdeckt. Selbstkomplementäre ionische Peptide bestehen zur einen Hälfte 
aus (polaren) Aminosäuren mit geladenen Seitenketten und zur anderen Hälfte aus unpolaren 
Aminosäuren. Die polaren Aminosäuren sind dabei so angeordnet, dass positiv und negativ 
geladene Seitenketten sich nach einem bestimmten Muster abwechseln. In wässriger Lösung 
ordnen sich die Peptide dann zu einer β-Faltblatt-Struktur (vgl. Abschnitt 2.1.2), deren eine 
Oberfläche hydrophob (unpolare Aminosäuren) und deren andere hydrophil (polare, geladene 
Aminosäuren) ist. Durch spontane Selbstaggregation einzelner Faltblätter als sogenanntes 
„Peptid-Lego®“ kommt es schließlich zur Ausbildung von Nanostrukturen72, wobei einerseits 
die selbstkomplementären geladenen Seitenketten miteinander wechselwirken, aber auch hy-
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Abb. 18: RADA16-I als Beispiel für selbstkomplementäre ionische Peptide: Aminosäuresequenz 
[(a), Aminosäuren als Ein-Buchstaben-Codes, vgl. Tab. 1, Seite 5] und Molekülstruktur 
als Kalottenmodell (b) sowie Ausschnitt der durch hydrophobe Wechselwirkung der Ala-
Methylgruppen gebildeten Schichtstruktur in Draufsicht (c) und seitlicher Ansicht (d). Hö-
her organisierte Nanostrukturen entstehen durch selbstkomplementäre ionische Wechsel-
wirkungen verschiedener Einzelschichten. Teilabbildungen (b) bis (d) entnommen aus 
Yang et al. 73, mit freundlicher Genehmigung von Elsevier, Copyright (2009). 
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Eine weitere Klasse linearer, nicht-konjugierter Peptide bilden die tensidartigen Peptide, die 
aus einer hydrophilen Kopf- und einer hydrophoben Schwanzgruppe bestehen und sich somit 
am Aufbau von Lipiden und organischen Tensiden orientieren73. Die hydrophile Kopfgruppe 
besteht aus einer oder zwei geladenen Aminosäuren (z. B. Asp oder Lys) und die Schwanz-
gruppe aus vier bis acht hydrophoben Aminosäuren (z. B. Gly, Ala, Val)74. Tensidartige Pep-
tide können durch Selbstorganisation wohlgeordnete Nanostrukturen wie Micellen, Nano-
tubes oder Nanovesikel bilden73. 
Kurze aromatische Peptid-Derivate 
Die Verwendung kurzer aromatischer Peptide ist eine weitere Möglichkeit zur Erzeugung 
hochgeordneter Nanostrukturen75, was erstmals am Beispiel des Dipeptids Phe-Phe unter-
sucht wurde76. Durch ein Zusammenspiel von H-Brücken- und π-π-Stapel-Wechselwirkungen 
bildet dieses Dipeptid stabile Peptid-Nanotubes. Ein anderer Vertreter dieser Gruppe, das Di-
peptid bestehend aus Phenylglycin, bildet in wässriger Lösung durch Selbstorganisation ku-
gelförmige Nanostrukturen aus77. Aus dem N-geschützten Dipeptid Fmoc-Phe-Phe kann 
durch Selbstorganisation ein stabiles Hydrogel erhalten werden, bei dessen Stabilisierung an-
tiparallele β-Faltblatt-Strukturen und π-π-Interaktionen zwischen Fluorenyl- und Phenylein-
heiten eine Rolle spielen78. 
2.5.4 Poröse Strukturen auf Basis von Aminosäuren und Peptiden 
Einfache Aminosäuren liegen im Festkörper üblicherweise in zwitterionischer Form vor, wo-
bei Ketten oder Netze bestehend aus Kopf-Schwanz-verknüpften Aminosäuren gebildet wer-
den. In den Kristallstrukturen dominieren dicht gepackte, geordnete Schichtstrukturen, in de-
nen die Moleküle hauptsächlich über H-Brücken zwischen den Ammonium- und Carboxylat-
gruppen miteinander wechselwirken79. Kanäle oder Hohlräume werden dabei im Normalfall 
nicht beobachtet, so dass der Aufbau poröser Strukturen ausgehend von Aminosäuren nur un-
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ter Zuhilfenahme weiterer Bausteine möglich ist, wie dies zum Beispiel in Koordinationspo-
lymeren der Fall ist. Poröse dreidimensionale Koordinationspolymere, die man auch als me-
tallorganische Gerüststrukturen (Metal Organic Frameworks, kurz: MOFs) bezeichnet, wer-
den seit etwa 15 Jahren intensiv erforscht80. Auch wenn natürlich vorkommende Aminosäu-
ren und Peptide aufgrund ihrer funktionellen Gruppen potenzielle Kandidaten für den MOF-
Aufbau sind, existiert nur eine geringe Anzahl von Publikationen, in denen poröse Koordi-
nationspolymere auf Grundlage einfacher Aminosäuren und Peptide beschrieben werden. 
Ausgehend von L-Glutaminsäure (Glu) und Co(ClO4)2 ·  6 H2O konnten Zhang et al. eine 
dreidimensionale Netzwerkstruktur, {[Co(L-Glu)(H2O)] · H2O}∞, mit Kanälen von etwa 7.0 × 
8.7 Å2, die jedoch mit durch H-Brücken gebundenen Wassermolekülen gefüllt sind, erhal-
ten81. Ob sich die Wassermoleküle aus den Kanälen entfernen lassen und die Netzwerkstruk-
tur danach noch vorliegt, wurde nicht untersucht. Im Jahre 2006 gelang die Synthese und 
Charakterisierung von {[Ni2.5(OH)(L-Asp)2] ·  6.55 H2O}∞ als chirale offene Netzwerkstruk-
tur, in der eindimensionale Kanäle mit Abmessungen von 5.0 × 8.0 Å2 vorliegen82. Auch 
wenn hier die Kanäle zum Teil durch Wassermoleküle besetzt sind, konnte nach Dehydra-
tisierung bei 80 °C unter Vakuum durch N2-Adsorptionsmessungen (BET-Methode83) eine 
spezifische Oberfläche von 157 m2/g gemessen werden, obwohl eine teilweise Zersetzung der 
Netzwerkstruktur nachweisbar war. Das Ni(II)/L-Asp-System wurde von Vaidhyanathan et 
al. durch zusätzliche zweizähnige 4,4’-Bipyridin-Linker (bipy) erweitert, wodurch eine of-
fene Netzwerkstruktur generiert werden konnte84. Das durch solvothermale Reaktion von 
[Ni(L-Asp)(H2O)2] ·  H2O mit 4,4’-Bipyridin in Wasser/Methanol zunächst hergestellte lö-
sungsmittelhaltige Netzwerk ist auch nach Desolvatisierung stabil. Für die dann vorliegenden 
Kanäle in {[Ni2(L-Asp)(bipy)]}∞ wurden Abmessungen von 3.8 × 4.7 Å2 und ein lösungsmit-
telzugängliches Volumen von 23 % ermittelt; CO2-Adsorptionsmessungen nach der BET-
Methode83 ergaben eine spezifische Oberfläche von 247 m2/g. Der Austausch des zusätzli-
chen Linkers 4,4’-Bipyridin durch andere N-haltige Linkermoleküle führte zu weiteren Ver-
tretern der Ni(II)/L-Asp-MOFs85. Die vorliegenden Kanäle sind dabei meist durch die jeweili-
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gen Linkermoleküle gefüllt; stabile Netzwerke mit gastfreien Kanälen konnten aber in eini-
gen Fällen durch Sublimation erhalten werden. 
Auch mit Peptiden können poröse Netzwerkstrukturen erzeugt werden. Schon 1996 beschrie-
ben Takayama et al. drei Koordinationspolymere bestehend aus dem Dipeptid Glycylglycin 
(GlyGly) und Cd(II) oder Zn(II) ({[Cd(GlyGly)2] ·  2 H2O}∞, {[Cd(GlyGly)2] ·  H2O}∞ und 
{[Zn(GlyGly)2] ·  2 H2O}∞), die allerdings nur über sehr enge Kanäle verfügen, welche über-
dies mit Wassermolekülen gefüllt sind86. Wesentlich später gelang Lou et al. die Herstellung 
von Koordinationspolymeren aus Cu(II) und dem Dipeptid L-Alanyl-L-glutamin (AlaGln)87. 
Die Netzwerkstruktur {[Cu2(AlaGln)2] ·  2 H2O}∞ ist auch nach Entfernung der Wassermole-
küle noch stabil, während das Derivat {[Cu2(AlaGln)2(H2O)2(bipy)] ·  8 H2O}∞ durch Entfer-
nen der nicht komplex gebundenen Wassermoleküle zusammenbricht. Rabone et al. konnten 
2010 eine poröse metallorganische Gerüststruktur aus dem Linker Glycyl-L-alanin und Zn(II) 
herstellen und charakterisieren, welche bei Aufnahme kleiner Moleküle die Porengeometrie 
sowie die Konnektivität innerhalb der Poren ändert88. 
Der Aufbau poröser Festkörperstrukturen aus Peptiden muss nicht zwangsläufig in Form von 
Koordinationspolymeren erfolgen. Besonders hydrophobe Dipeptide, bestehend aus den 
Aminosäuren L-Alanin, L-Valin, L-Isoleucin, L-Leucin und L-Phenylalanin, sind dafür be-
kannt, stabile mikroporöse Festkörperstrukturen mit Porendurchmessern von 3 – 10 Å zu bil-
den89. Derartige poröse Dipeptide können bei der Absorption, Trennung und Speicherung von 
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Fluoreszenz ist eine Form der Photolumineszenz, bei der Moleküle durch Lichtabsorption 
angeregt werden. Derartige photochemische Vorgänge lassen sich am besten mit Hilfe des 
Jablonski-Schemas (Abb. 19) erklären. Bei der photochemischen Anregung gehen die Mole-
küle vom Grundzustand (Singulett-Zustand, S0) in einen angeregten Zustand (Singulett-Zu-
stände S1 oder S2) über. Zu jedem Zustand existieren verschiedene Schwingungsniveaus 
(Schwingungsquantelung), zwischen denen strahlungslose Übergänge (Schwingungsrelaxa-
tion) möglich sind. Erfolgt bei der Absorption ein Übergang zu höheren Schwingungsniveaus 
von S2, kann durch strahlungslose Übergänge das S2-Grundschwingungsniveau erreicht wer-
den, von dem aus dann durch interne Konversion (IC) ein höheres Schwingungsniveau von 
S1 erreicht wird. Auch hier erfolgt der Übergang auf das S1-Grundschwingungsniveau strah-
lungslos. Vom S1-Grundschwingungsniveau kommt es schließlich zur Desaktivierung unter 
Emission von Licht, wodurch höhere Schwingungsniveaus von S0 oder das S0-Grundschwin-
gungsniveau erreicht werden. Diesen Vorgang bezeichnet man als Fluoreszenz.  
Eine weitere Form der Lumineszenz, die Phosphoreszenz, tritt auf, wenn durch Intersystem-
Crossing (ISC) vom S1-Grundschwingungsniveau ein Schwingungsniveau des Triplettzu-
stands T1 erreicht wird und es danach beim Übergang vom T1-Grundschwingungsniveau zu 
S0-Schwingungsniveaus zur Lichtemission kommt. 
 
Abb. 19: Jablonski-Termschema. 
Im Jablonski-Schema (Abb. 19) wird ersichtlich, dass die Energie der emittierten (Fluores-
zenz-) Strahlung typischerweise geringer ist als die Energie der absorbierten Strahlung, was 
bedeutet, dass das Emissionsspektrum im Vergleich zum Absorptionsspektrum zu höheren 




bande (S0→S1) und dem Maximum des Emissionsspektrums wird dabei als Stokes-Verschie- 
bung bezeichnet (Angabe als Wellenzahl in cm-1)91. Weiterhin repräsentiert das Emissions-
spektrum im Normalfall das Spiegelbild der S0→S1-Absorptionsbande (Spiegelbild-Regel), 
da sowohl für Absorption als auch Emission die gleichen Übergänge eine Rolle spielen und 
sich die energetischen Abstände der einzelnen Schwingungsniveaus von S0 und S1 kaum un-
terscheiden92. Abweichungen von dieser Regel können beispielsweise auftreten, wenn Exci-
mere gebildet werden, bei denen es sich um Dimere im angeregten Zustand handelt (excited 
dimer), die beim Zusammenstoß zwischen angeregten Molekülen und identischen, nichtange-
regten Molekülen entstehen können. Die Bildung solcher Excimere ist ein überwiegend diffu-
sionskontrollierter Prozess, der v. a. in höher konzentrierten Lösungen auftreten kann und zu 
einer meist breiten Emissionsbande führt, die bei einer größeren Wellenlänge als die der mo-
nomeren Spezies zu finden ist91. 
Gelingt es, Fluoreszenz und molekulare Erkennung in supramolekularen Rezeptoren zu kop-
peln, eröffnet dies interessante Möglichkeiten zur Nutzung derartiger Rezeptormoleküle für 
sensorische Anwendungen. 
2.6.2 Fluoreszenz bei Aminosäuren und Peptiden 
Aufgrund der aromatischen Seitenketten tritt bei den drei natürlich vorkommenden Amino-
säuren Phenylalanin, Tyrosin und Tryptophan Fluoreszenz auf, weswegen diese Aminosäu-
ren zur Verwendung als Fluoreszenzsonden in Peptiden und Proteinen in Frage kommen93. 
Von diesen drei fluoreszierenden natürlichen Aminosäuren zeigt aber lediglich Tryptophan 
eine Abhängigkeit der Fluoreszenzeigenschaften von der direkten Umgebung innerhalb eines 
Peptids oder Proteins. Bedingt durch die aromatische Seitenkette befinden sich Tryptophan-
Reste meistens in hydrophoben Bereichen im Inneren von Proteinen. Wird nun die Quartär- 
oder Tertiärstruktur aufgebrochen, sind die Seitenketten der Tryptophan-Reste dem (meist 
polaren) Lösungsmittel ausgesetzt, wobei es zur bathochromen Verschiebung des Emissions-
maximums von etwa 335 nm zu 355 nm (in wässriger Umgebung) kommt94. Neben der Nut-
zung der intrinsischen Fluoreszenz natürlich vorkommender Aminosäuren, stellt der Einbau 
nicht-natürlicher Aminosäuren mit spezifischen spektroskopischen Eigenschaften einen wei-
teren vielversprechenden Ansatz zur Fluoreszenzmarkierung dar93. Zu diesem Zweck sind
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zahlreiche, fluoreszenzaktive Aminosäuren wie beispielsweise Tryptophan-Mimetika, Ami-
nosäuren mit heterocyclischen oder aromatischen Chromophoren in der Seitenkette oder 
Dansyl-modifizierte Aminosäuren synthetisiert worden93,95. 
Bei den Tryptophan-Mimetika wird – um Störungen oder Probleme beim späteren Einbau in 
Proteine möglichst zu minimieren – die natürlich vorkommende Aminosäure Tryptophan in 
Größe und Polarität nachgebildet und dabei mit besseren Fluoreszenzeigenschaften ausgestat-
tet. Beispiele für Tryptophan-Mimetika sind die Aminosäuren Azulenylalanin96, 5-Hydroxy-











       (a)            (b)       (c) 
Abb. 20: Exemplarische Vertreter der Klasse der Tryptophan-Mimetika als fluoreszenzaktive nicht-
natürliche Aminosäuren: Azulenylalanin (a), 5-Hydroxytryptophan (b) und Benzo[b]thio-
phen-3-ylalanin (c). 
Die Anknüpfung bekannter heterocyclischer Fluorophore, wie z. B. von Cumarin-Derivaten, 
oder fluoreszenzaktiver aromatischer Systeme an Aminosäure-Seitenketten ist eine weitere 
Methode zur Herstellung fluoreszierender Aminosäuren. Beispiele für Vertreter dieser Klasse 
sind das 7-Methoxycumarinyl-Derivat der Asparaginsäure99 und anthryl- oder pyrenylsubsti-
tuierte Alanin-Derivate100 (Abb. 21). 
Das Dansyl-Fluorophor weist herausragende Fluoreszenzeigenschaften auf 91 und hat aus die-
sem Grund auch breite Anwendung auf dem Gebiet der nicht-natürlichen Aminosäuren ge-
funden93. Dansylierte Alanin- und Lysin-Derivate101,102 (Abb. 22) stellen dabei die wichtigsten 
Vertreter dar. 
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    (a)      (b)       (c) 
Abb. 21: Nicht-natürliche Aminosäuren mit heterocyclischen oder aromatischen Chromophoren in 
der Seitenkette: 7-Methoxycumarin-Derivat der Asparaginsäure (a), 2-Anthrylalanin (b) 














          (a)       (b) 
Abb. 22: Nicht-natürliche Aminosäuren mit Dansyl-Fluorophor: Dansylalanin (a) und Dansylly- 
sin (b). 
Unter Verwendung der vorgestellten modifizierten Aminosäuren lassen sich nun mittels der 
verschiedenen Methoden der Peptidsynthese fluoreszenzaktive Peptide und Proteine herstel-
len, die sensorisch nutzbar sein können. Andere Möglichkeiten zur Herstellung fluoreszieren-
der Peptide sind die Anknüpfung von Fluorophoren während der Festphasensynthese (entwe-
der an einer dafür gezielt deblockierten Seitenkette oder am N-Terminus) oder aber die post-
synthetische Modifizierung von Peptiden durch Umsetzung mit reaktiven Fluorophoren (Bio-
konjugation)103. Die Mannigfaltigkeit an – zum Teil sehr spezifischen – Einsatzgebieten die-
ser fluoreszenzaktiven Peptide und Proteine soll im Folgenden an zwei Beispielen aufgezeigt 
werden. 
Die Arbeitsgruppe um Plaxco zeigte, dass eine bestimmte kurze Peptidsequenz mit jeweils 
einem fluoreszenzaktiven Pyrenyl-Rest an beiden Enden zum Nachweis von Antikörpern, die 
bei der Diagnose von HIV-Infektionen eine Rolle spielen, genutzt werden kann104. Die Se-
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kundärstruktur dieses modifizierten Peptids wird durch Aryl-Aryl-Wechselwirkungen zwi-
schen den beiden peripheren Pyren-Systemen induziert, wobei es zur intramolekularen Ex-
cimerbildung (vgl. Abschnitt 2.6.1) mit Fluoreszenzemission bei einer Wellenlänge von 
475 nm kommt. In Gegenwart des zu detektierenden Antikörpers lagert sich das Peptid an 
diesen an, wobei es zur Änderung der Sekundärstruktur unter Aufhebung der Excimer-Wech-
selwirkung kommt, was über die Abnahme der Emissionsintensität der entsprechenden Exci-
mer-Emissionsbande detektiert werden kann (Abb. 23).  
 
Abb. 23: Wirkungsprinzip der Antikörperdetektion mittels kurzen Pyrenyl-modifizierten Peptiden. 
Die Aminosäurereste des Octapeptids sind als Drei-Buchstaben-Codes (vgl. Tab. 1, Seite 
5) angegeben. 
Die Gruppe um Imperiali hat eine Reihe von umgebungssensitiven, fluoreszierenden Pepti-
den entwickelt, mit denen Peptid-Protein-Wechselwirkungen untersucht werden können105. 
Die beschriebenen Peptide bestehen dabei aus einer bestimmten Aminosäuresequenz, die an 
einen bestimmten Bereich eines zu untersuchenden Proteins gebunden werden kann. Das 
Peptid, welches einen Aminosäurerest mit solvatochromem Fluorophor enthält, zeigt dabei in 
wässriger Lösung zunächst nur eine geringe Fluoreszenzemission, wohingegen nach Bindung 
an die vorgesehene Bindungsstelle des Proteins starke Fluoreszenzemission auftritt, weil die 
Seitenkette in die hydrophobe Umgebung im Inneren des Proteins eingelagert wird. 
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3 Lösungsweg und Ergebnisse 
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3 Lösungsweg und Ergebnisse 
3.1 Syntheseplanung 
In diesem Abschnitt sollen jene Überlegungen dargelegt werden, welche der in der vorliegen-
den Arbeit gewählten Synthesestrategie zur Herstellung der angestrebten Zielstrukturen, be-
stehend aus Spacer- und Linkereinheit sowie den peripheren Aminosäure- oder Peptidhaft-
gruppen (siehe Kapitel 1), zugrunde liegen. 
Zunächst erfolgt hier die Auswahl geeigneter Spacerkomponenten, an die folgende Anforde-
rungen zu stellen sind: 
 Rigidität und geometrische Präorganisation, 
 Funktionalitäten zur Anknüpfung der Linkerfragmente, 
 Möglichkeit zur Variation des Abstands der peripheren Gruppen. 
Um diesen Anforderungen gerecht zu werden, kommen als Spacerbausteine beispielsweise 
ethinylierte Aromaten in Frage, da sie zum einen über die geforderte Starrheit verfügen und 
zum anderen über die Ethinylgruppen mit Hilfe einer Sonogashira-Hagihara-Reaktion geeig-
nete periphere Haftgruppen angeknüpft werden können. Verwendet man 1,4-Diethinylbenzen 
und Tetrakis(p-ethinylphenyl)methan als Spacerkomponenten, lassen sich sowohl lineare als 
auch tetragonale Zielstrukturgeometrien realisieren. Bei den linearen Zielstrukturen stellt der 
Acetylen-Spacer eine im Vergleich zum 1,4-Diethinylbenzen-Spacer wesentlich kürzere Spa-
cervariante dar. Die Anknüpfung der Haftgruppen erfolgt hier direkt am Acetylen-Fragment. 
Um die Spacerbausteine mit den Aminosäure- oder Peptidhaftgruppen zu verknüpfen, ist eine 
geeignete Linkereinheit notwendig, die nachfolgend genannte Eigenschaften besitzen soll: 
 Funktionalität zur Verknüpfung mit der Spacerkomponente, 
 Anknüpfungsmöglichkeit für Aminosäuren und Peptide als Haftgruppen. 
Da die gewählten Spacerkomponenten über Ethinyl-Einheiten zur Anknüpfung der Haftgrup-
pen verfügen, bieten sich als Linkergruppen halogensubstituierte Aromaten an, da sich damit 
die Möglichkeit für eine C-C-Bindungsknüpfung zwischen Spacer und Linker über eine So-
nogashira-Hagihara-Kupplung eröffnet. Um der zweiten Anforderung an die Linkerfrag-
mente gerecht zu werden, sollte als Anknüpfungsmöglichkeit für Aminosäuren oder Peptide 
eine Carboxylgruppe vorhanden sein, da sich damit die Möglichkeit bietet, die peripheren 
 
3 Lösungsweg und Ergebnisse 
 
41
Aminosäuren oder Peptide über deren Aminogruppe anzuknüpfen. Ein Linker, der alle An-
forderungen erfüllt, ist beispielsweise p-Brombenzoesäure, welche aus diesem Grund in der 
vorliegenden Arbeit genutzt wird. 
Die Darstellung der Linker-Haftgruppe-Einheiten beinhaltet zunächst die Anknüpfung einer 
Aminosäure oder eines einfachen Peptids an den gewählten Linker. Für eine erfolgreiche 
Synthese sind hier eine Aktivierung der Linker-Carboxylfunktion sowie eine Blockierung der 
Aminosäure-/Peptid-Carboxylgruppe notwendig. Eine Variation der Haftgruppenlänge ist 
dann über klassische Peptidbindungsknüpfungen möglich, indem man mit an der Carboxyl-
gruppe geschützten Aminosäuren oder Peptiden umsetzt. 
Der abschließende Schritt zur Herstellung der angestrebten Zielstrukturen ist jeweils eine So-
nogashira-Hagihara-Reaktion. Um bei dieser C-C-Bindungsknüpfungsreaktion unerwünsch-
te Nebenreaktionen zu vermeiden, sollte die terminale Carboxylfunktion der Haftgruppe in 
geschützter Form vorliegen. Im weiteren Verlauf kann sich eine Entfernung der Schutzgrup-
pen anschließen, um weitere Zielstrukturen mit freien Carboxylgruppen zu erhalten. 
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3.2 Einfache Aminosäure- und Peptidvorstufen 
Für einige der durchzuführenden Peptidbindungsknüpfungen (siehe Abschnitt 3.3.3) ist an 
der Carboxylfunktion die Einführung einer Schutzgruppe notwendig, um unerwünschte Kon-
densationsreaktionen zu vermeiden. 
Aus einer Vielzahl an Möglichkeiten106 wurde die Blockierung als Methylester ausgewählt, 
da die Schutzgruppeneinführung relativ einfach möglich ist und die Schutzgruppe ggf. durch 
eine Verseifungsreaktion auch leicht wieder entfernt werden kann. 
Neben der klassischen Veresterungsvariante, bei der Chlorwasserstoffgas in eine Suspension 
der Aminosäure oder des Peptids in Methanol eingeleitet wird107,108, existieren noch viele wei-
tere, präparativ weniger aufwendigere Möglichkeiten zur Herstellung von Methylestern. 
Zum Beispiel sind entsprechende Methylester durch Reaktion mit Thionylchlorid/Methanol109 
oder Acetylchlorid/Methanol110 zugänglich und können mit Hilfe von 2,2-Dimethoxypropan 
(Dimethylketal des Acetons) und konzentrierter Salzsäure111 oder Chlortrimethylsilan/Metha-
nol112 erhalten werden. Bei allen genannten Veresterungsvarianten erhält man stets die ent-
sprechenden Methylester-Hydrochloride als Feststoffe. Die Isolierung der freien Amino-
säure- und Peptidmethylester ist grundsätzlich möglich, jedoch sind diese weniger stabil (Bil-
dung von 2,5-Diketopiperazinen durch Alkoholabspaltung bei längerem Aufbewahren oder 
beim Erhitzen) und präparativ entsprechend schwieriger zu handhaben5,109. 
Im Rahmen der vorliegenden Arbeit wurden u. a. die Methylester-Hydrochloride der Amino-
säure Glycin sowie des Dipeptids Glycylglycin hergestellt. Anhand dieser beiden Vertreter 
konnten verschiedene Veresterungsvarianten erprobt werden, die in Tab. 9 zusammengefasst 
sind. 
Wie Tab. 9 zu entnehmen ist, liefern alle Veresterungsvarianten zufriedenstellende Ausbeu-
ten, wobei die Methode mit Chlortrimethylsilan/Methanol zum besten Ergebnis führt und 
auch bei der praktischen Durchführung mit dem geringsten Aufwand verbunden ist. Daher 
wurde diese auch für zahlreiche andere durchzuführende Veresterungen genutzt (siehe 3.3.2). 
                                                 
106
  M. Bodanszky, Principles of Peptide Synthesis, Springer, Berlin, 1984. 
107
  T. Curtius, F. Goebel, J. Prakt. Chem. 1888, 37, 150. 
108
  E. Fischer, Ber. Dtsch. Chem. Ges. 1906, 39, 2893. 
109
  M. Brenner, W. Huber, Helv. Chim. Acta 1953, 36, 1109. 
110
  W. E. Hanby, S. G. Waley, J. Watson, J. Chem. Soc. 1950, 3239. 
111
  J. R. Rachele, J. Org. Chem. 1963, 28, 2898. 
112
  J. Li, Y. Sha, Molecules 2008, 13, 1111. 
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Tab. 9: Herstellung der Methylester-Hydrochloride der Aminosäure Glycin und des Dipeptids Gly-
cylglycin. 
Veresterungsvariante Edukt Produkt Ausbeute (%) Literaturausbeute (%) 
Thionylchlorid/Methanol Glycin 26 80 84113 
Acetylchlorid/Methanol Glycin 26 90 95 – 100114 
Chlortrimethylsilan/Methanol Glycin 26 93 96112 
2,2-Dimethoxypropan/konz. HCl Glycylglycin 27 74 –  
Chlortrimethylsilan/Methanol Glycylglycin 27 98 – 
 
Wie die bisherigen Ausführungen schon erkennen lassen, unterscheidet sich die Veresterung 
einer Aminosäure oder eines Peptides von den klassischen Veresterungsvarianten in der orga-
nischen Chemie. Deshalb soll an dieser Stelle noch kurz auf einige mechanistische Details 
hingewiesen werden. 
Thionylchlorid/Methanol-Methode,115 
Hier läuft die Esterbildung nicht – wie man vielleicht denken könnte – über das intermediär 
entstehende Säurechlorid der Aminosäure, welches mit dem Methanol zum Methylester rea-
gieren würde, sondern es kommt zunächst zur Reaktion zwischen Thionylchlorid und Metha-
nol, wobei unter Chlorwasserstoff-Abspaltung Chlorsulfinsäuremethylester gebildet wird116. 
Dieser kann mit überschüssigem Methanol zum Dimethylsulfit weiter reagieren116,117. Sowohl 
der Chlorsulfinsäuremethylester als auch das Dimethylsulfit sind als Methylierungsreagen-
zien für die Carboxylgruppe denkbar (Abb. 24); möglich wäre aber auch, dass eine klassische 



































Abb. 24: Veresterung der Carboxylgruppe von Aminosäuren oder Peptiden mit Methanol/Thionyl-
chlorid. 
                                                 
113
  J. F. Schwieger, B. Unterhalt, Arch. Pharm. (Weinheim, Ger.) 1992, 325, 709. 
114
  A. Nudelman, Y. Bechor, E. Falb, B. Fischer, B. A. Wexler, A. Nudelman, Synth. Commun. 1998, 28, 471. 
115
  R. Brückner, Reaktionsmechanismen, 3. Auflage, Spektrum Akademischer Verlag, Berlin, 2007. 
116
  W. Voss, E. Blanke, Liebigs Ann. Chem. 1931, 485, 258. 
117
  W. E. Bissinger, F. E. Kung, J. Am. Chem. Soc. 1947, 69, 2158. 
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sulfit nur das freigesetzte Wasser binden (Gleichgewichtsverschiebung)109,116. Durch den frei-
gesetzten Chlorwasserstoff entsteht bei dieser Veresterungsvariante im Normalfall das ent-
sprechende Hydrochlorid des gewünschten Methylesters. 
Veresterung mit Acetylchlorid/Methanol 
Das Acetylchlorid reagiert zunächst in einer Solvolyse-Reaktion mit dem Methanol unter Bil-
dung von Essigsäuremethylester und Chlorwasserstoff. Der Mechanismus dieser Solvolyse 
ist noch nicht eindeutig geklärt; denkbar wären ein „Ionisierungs“-Mechanismus118 oder ein 
SN2-Mechanismus119, wohingegen ein Additions-Eliminierungs-Mechanismus unter Bildung 
einer tetraedrischen Zwischenstufe (Halbacetal) ausgeschlossen werden kann119. Der freige-
setzte Chlorwasserstoff protoniert im weiteren Reaktionsverlauf zum einen die Aminogruppe 
der Aminosäure und wirkt zum anderen als Katalysator für die nach einem klassischen SN2t-
Mechanismus verlaufende säurekatalysierte Veresterung der Carboxylgruppe der Amino-
säure mit Methanol. 
Veresterung mit 2,2-Dimethoxypropan und konzentrierter Salzsäure 
Das bei dieser Variante eingesetzte 2,2-Dimethoxypropan ist das Dimethylketal des Acetons. 
Neben seiner Funktion als Lösungsmittel zersetzt sich dieses Ketal im sauren Milieu durch 
Reaktion mit dem in der konzentrierten Salzsäure enthaltenen Wasser zu Aceton und Metha-
nol111. Infolgedessen entsteht schließlich die klassische Reagenzienkombination aus Methanol 
und darin gelöstem Chlorwasserstoff, die für die Veresterung verantwortlich ist. Das bei der 
Veresterung freigesetzte Wasser wird ebenfalls durch überschüssiges 2,2-Dimethoxypropan 
aus dem Gleichgewicht entfernt111. 
Chlortrimethylsilan/Methanol-Methode 
Über den dieser Veresterungsvariante zugrunde liegenden Mechanismus gibt es noch keine 
fundierten Erkenntnisse. Brook und Chan schlagen den in Abb. 25 gezeigten Mechanismus 
vor120. 
                                                 
118
  R. F. Hudson, G. E. Moss, J. Chem. Soc. 1962, 5157. 
119
  T. W. Bentley, G. Llewellyn, J. A. McAlister, J. Org. Chem. 1996, 61, 7927. 
120
  M. A. Brook, T. H. Chan, Synthesis 1983, 201. 
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Abb. 25: Möglicher Reaktionsverlauf der Veresterung der Carboxylgruppe von Aminosäuren oder 
  Peptiden mit Chlortrimethylsilan/Methanol. 
Aufgrund der hohen Si-O-Affinität ist als erster Schritt ein nucleophiler Angriff am Si-Atom 
des Chlortrimethylsilans anzunehmen [Abb. 25 (a)]. Der in situ generierte Chlorwasserstoff 
wirkt dann als Katalysator für die Umesterung des reaktiven Silylesters mit Methanol [SN2t-
Mechanismus, Abb. 25 (b)]. Das entstandene Trimethylsilanol reagiert schließlich mit über-
schüssigem Chlortrimethylsilan zum stabilen Hexamethyldisiloxan [Abb. 25 (c)]. 
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3.3 Einführung des p-Brombenzoyl-Linkers 
3.3.1 p-Brombenzoyl-funktionalisierte Aminosäuren und Peptide 
Die Verknüpfung zwischen den peripheren Aminosäure- oder Peptidhaftgruppen und dem 
Linker soll über eine Peptid- bzw. Amidbindung bewerkstelligt werden (siehe Abschnitt 3.1). 
Hierbei handelt es sich prinzipiell um eine klassische Peptidbindungsknüpfung zwischen 
p-Brombenzoesäure und einer Aminosäure oder einem Peptid. Um tatsächlich nur die ge-
wünschte Peptidbindung zu knüpfen, wird die Carboxylgruppe der p-Brombenzoesäure akti-










































28      91 %
29      81 %
30      81 %
31      84 %
 
Abb. 26:  Synthese der p-Brombenzoyl-Derivate der Aminosäuren Glycin und L-Alanin sowie des 
Dipeptids Glycylglycin. 
Zur Aktivierung der p-Brombenzoesäure wird diese, wie in der Literatur121 beschrieben, in 
das entsprechende Säurechlorid 28 überführt (Ausbeute 91 %). Dieses wird dann unter Schot-
ten-Baumann-Bedingungen122 mit den Aminosäuren Glycin und L-Alanin sowie dem Dipep-
tid Glycylglycin umgesetzt (Abb. 26). Durch Verwendung von zwei Moläquivalenten der Ba-
se Natriumhydroxid wird hierbei einerseits gewährleistet, dass die Carboxylgruppe der jewei-
ligen Aminosäure oder des Dipeptids nicht mit dem p-Brombenzoylchlorid (28) reagiert, da 
                                                 
121
  W. Franek, Monatsh. Chem. 1996, 127, 895. 
122
  (a) C. Schotten, Ber. Dtsch. Chem. Ges. 1884, 17, 2544. (b) E. Baumann, Ber. Dtsch. Chem. Ges. 1886, 19, 
3218. 
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sie im basischen Milieu in der unreaktiven Carboxylat-Form vorliegt; anderseits wird der bei 
der Reaktion freigesetzte Chlorwasserstoff, welcher die Aminogruppe protonieren könnte 
und somit die Peptidbindungsknüpfung verhindern würde, in situ neutralisiert. 
Die gewünschten p-Brombenzoyl-Derivate der Aminosäuren Glycin (29) und L-Alanin (30) 
sowie des Peptids Glycylglycin (31) konnten in Anlehnung an eine Literaturvorschrift123 mit 
Ausbeuten von jeweils 81 % im Falle der Aminosäuren und 84 % für das Dipeptid erhalten 
werden. Die Verbindungen 29 und 30 konnten mittels Röntgenkristallstrukturanalyse charak-
terisiert werden (siehe Abschnitt 4.2). 
3.3.2 Veresterung der p-Brombenzoyl-funktionalisierten Aminosäuren und Peptide 
Um einen problemlosen Ablauf der geplanten Sonogashira-Hagihara-Kupplungen zu den 
Zielstrukturen (siehe Abschnitt 3.5) zu gewährleisten, ist es notwendig, dass die C-Termini 
der Aminosäure- oder Peptidhaftgruppen in geschützter Form vorliegen (vgl. auch Abschnitt 
3.1). Hierzu bietet sich wieder die Überführung in die entsprechenden Methylester an, wes-
halb auf die unter 3.2 beschriebenen Veresterungsmethoden zurückgegriffen werden kann. 
In diesem Zusammenhang wurde zur Veresterung der Verbindungen 29 und 30 Chlortri-
methylsilan/Methanol112 eingesetzt. Die entsprechenden Methylester 32 und 33 (Abb. 27) 
konnten dabei mit Ausbeuten von 94 % und 74 % erhalten werden. 
Neben der Chlortrimethylsilan/Methanol-Methode kam auch die Veresterungsvariante unter 
Verwendung von 2,2-Dimethoxypropan und konzentrierter Salzsäure111 zum Einsatz. Mittels 
dieser Variante konnten die Methylester 33 und 34 (siehe Abb. 27) ausgehend von den Ver-


























Abb. 27:  Dargestellte Methylester 32, 33 und 34 der p-Brombenzoyl-Derivate der Aminosäuren 
Glycin, L-Alanin sowie des Dipeptids Glycylglycin. 
An dieser Stelle sei noch darauf hingewiesen, dass hier nicht wie in Abschnitt 3.2 die Hydro-
chloride der Methylester entstehen, da die Verbindungen 32, 33 und 34 keine freie Amino-
gruppe für die Bindung des bei der Veresterung entstehenden Chlorwasserstoffs besitzen. 
                                                 
123
  H. Oelschläger, A. Seeling, M. Radman, H. Bockhard, Pharmazie 2000, 55, 825. 
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Die Kristallstrukturen der in Abb. 27 aufgeführten Verbindungen sind in Abschnitt 4.3 näher 
beschrieben. 
3.3.3 Peptidbindungsknüpfungen zur Herstellung N-(p-Brombenzoyl)-substituierter 
Peptidmethylester 
Um das Peptidgerüst der peripheren Haftgruppen zu verlängern, ist es notwendig Peptidbin-
dungen zu knüpfen. Dabei sollen die p-Brombenzoyl-Derivate 30 und 31 (siehe Abschnitt 
3.3.1) mit den einfachen Methylester-Hydrochloriden 26 und 27 (siehe Abschnitt 3.2) umge-
setzt werden. Da Aminosäuren und Peptide über zwei reaktive Gruppen verfügen, muss für 
eine gezielte Peptidbindungsknüpfung mit Schutzgruppen gearbeitet werden106. Diese Vo-
raussetzungen sind insofern erfüllt, da einerseits die Verbindungen 30 und 31 in N-geschütz-
ter Form vorliegen (als Schutzgruppe kann hier der p-Brombenzoyl-Rest angesehen werden) 
und somit nur die Carboxylfunktion als reaktive Gruppe verbleibt (Carboxylkomponente) 
und andererseits bei den Methylester-Hydrochloriden 26 und 27 die Carboxylgruppe in Form 
des Methylesters geschützt ist und hier nur noch die Aminogruppe in einer Peptidbindungs-
knüpfungsreaktion reagieren kann (Aminokomponente). 
Die Bildung einer Peptidbindung zwischen zwei Aminosäuren ist eine relativ energie-
aufwendige Reaktion, d. h. für eine direkte Umsetzung wären hohe Reaktionstemperaturen 
nötig, die jedoch spätestens bei der Synthese komplexerer Peptide für die empfindlichen 
Edukte und Produkte problematisch sind106. Aus diesem Grund arbeitet man bei 
Peptidsynthesen im Regelfall bei Raumtemperatur oder darunter, was jedoch voraussetzt, 
dass für die Bildung der Peptidbindung eine der beiden darin involvierten funktionellen 
Gruppen in aktivierter Form vorliegt (üblicherweise die Carboxylgruppe, da man bis heute 
noch keine Möglichkeit zur Aktivierung der Aminogruppe gefunden hat106). 
Die Notwendigkeit für die eben erläuterte Aktivierung wird auch deutlich, wenn man sich 
vergegenwärtigt, was passieren dürfte, würde man die Carboxyl- und die Aminokomponente 
ohne jegliche Zusätze zur Reaktion bringen: 
 bei einer Reaktion unter neutralen Bedingungen käme es lediglich zur Salzbil-
dung, da das freie Elektronenpaar der Aminogruppe die Carboxylgruppe deproto-
nieren würde, 
 im alkalischen Milieu läge die Carboxylkomponente als resonanzstabilisiertes 
Carboxylat-Anion vor, dass für einen nucleophilen Angriff durch die Aminokom-
ponente nicht mehr zugänglich wäre, 
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 im sauren Medium würde zwar die Carboxylkomponente unverändert vorliegen, 
jedoch wäre hier die Aminokomponente protoniert und somit nicht mehr in der 
Lage, nucleophil an der Carboxylgruppe anzugreifen. 
Als Aktivierungsmöglichkeit für die Carboxylkomponente kommt zunächst die Überführung 
in das wesentlich reaktivere Säurechlorid in Frage (vgl. auch Abschnitt 3.3.1). Diese Variante 
ist allerdings im Falle chiraler Aminosäuren kaum geeignet, da es hier zur Stereoisomerisie-
rung kommen kann: Der starke negative induktive Effekt des Chloratoms begünstigt die De-
protonierung am α-C-Atom (und somit am Stereozentrum) der Aminosäure und die Reproto-
































Abb. 28:  Stereoisomerisierung über direkte Enolisierung bei der Aktivierung der Carboxylkompo- 
nente als Säurechlorid am Beispiel des Säurechlorids der Verbindung 30. 
Neben der Racemisierung sind bei der Verwendung von Säurechloriden aufgrund der hohen 
Reaktivität weitere Nebenreaktionen denkbar, so dass diese „Überaktivierung“ der Carboxyl-
komponente nur bedingt Anwendung in der Peptidsynthese findet6. 
Ziel der Aktivierung muss es also sein, eine Möglichkeit zu finden, bei welcher die Carboxyl-
gruppe zwar in ausreichendem Maße aktiviert wird, jedoch der elektronenziehende Charakter 
des aktivierenden Substituenten nicht zu groß ist, so dass die Enolatbildung mit einhergehen-
der Racemisierung möglichst vermieden wird. Im Laufe der Zeit ist für die Aktivierung der 
Carboxylkomponente eine Reihe von Methoden entwickelt worden. Im Wesentlichen erfolgt 
deren Aktivierung dabei als Azid, Anhydrid, Aktivester oder mit Hilfe von Kupplungsrea-
genzien (auch unter Verwendung von Additiven)106,21. 
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Als Standardmethode zur Knüpfung von Peptidbindungen kann heute die von König und 
Geiger eingeführte DCC/HOBt-Methode124 angesehen werden, bei der sowohl ein Kupp-
lungsreagenz [DCC = N,N’-Dicyclohexylcarbodiimid, Abb. 29 (a)] als auch ein weiteres 










Abb. 29:  Kupplungsreagenz DCC (a) und Additiv HOBt (b) für die Knüpfung von Peptidbindungen 
mittels DCC/HOBt-Methode. 
DCC wurde schon im Jahre 1955 von Sheehan und Hess als Kupplungsreagenz vorgestellt125. 
Mechanistisch verläuft die Aktivierung mittels DCC über ein reaktives O-Acylisoharnstoff-






























Abb. 30: Bildung des reaktiven O-Acylisoharnstoff-Derivats aus der Carboxylkomponente RCOOH 
und dem Kupplungsreagenz DCC (Cy = Cyclohexyl). 
Ohne Zusatz von HOBt laufen ausgehend vom O-Acylisoharnstoff-Derivat mehrere Reak-
tionen ab6: 
 Bildung eines symmetrischen Anhydrids durch nucleophilen Angriff eines 
Carboxylat-Ions [Abb. 31 (a)], 
 Knüpfung der gewünschten Peptidbindung durch Reaktion mit der Amino-
komponente [Abb. 31 (b)], 
 basenkatalysierte Umlagerung zum N-Acylharnstoff-Derivat ([1,3]-Acylwan-
derung) als unerwünschte Nebenreaktion [Abb. 31 (c)]. 
                                                 
124
  W. König, R. Geiger, Chem. Ber. 1970, 103, 788. 
125
  J. C. Sheehan, G. P. Hess, J. Am. Chem. Soc. 1955, 77, 1067. 




















































































Abb. 31: Vom O-Acylisoharnstoff-Derivat ausgehende Reaktionswege zum symmetrischen Anhydrid 
(a), zum gekuppelten Peptid (b) und zum N-Acylharnstoff-Derivat (c) (RCOOH = Car- 
boxylkomponente, R1–NH2 = Aminokomponente, Cy = Cyclohexyl). 
Mit der Bildung des symmetrischen Anhydrids der Carboxylkomponente spielt im Mechanis-
mus neben dem O-Acylisoharnstoff-Derivat eine weitere reaktive Spezies eine Rolle, denn 
auch das Anhydrid kann durch Reaktion mit der Aminokomponente zum gewünschten Peptid 
führen6. Das durch Umlagerung entstehende N-Acylharnstoff-Derivat stellt ein Amid-Derivat 
und somit kein Acylierungsmittel mehr dar. Diese vergleichsweise langsam ablaufende Ne-
benreaktion ist unerwünscht, da dafür einerseits die Carboxylkomponente benötigt wird und 
somit nicht mehr für die eigentliche Kupplung zur Verfügung steht und andererseits das 
N-Acylharnstoff-Derivat oftmals schwierig vom gewünschten Reaktionsprodukt zu trennen 
ist106. Auch wenn die DCC-Methode auf den ersten Blick – mit Ausnahme der unerwünschten 
Bildung des N-Acylharnstoff-Derivats – durchaus brauchbar erscheint, stellt auch hier die 
mögliche Racemisierung auf der Stufe des O-Acylisoharnstoff-Derivates oder des Anhydrids 
ein erhebliches Problem dar. 
Gelöst werden können die bei der DCC-Methode auftretenden Probleme durch den Zusatz 
von Additiven, die zwar in der Lage sind, die reaktiven Zwischenstufen abzufangen, aber 
trotzdem noch die Knüpfung der Peptidbindung ermöglichen. Bewährt hat sich dafür das 
oben schon erwähnte 1-Hydroxybenzotriazol (HOBt), welches in äquimolarer Menge einge-
setzt wird. Durch diesen Zusatz befinden sich zusammen mit der Aminokomponente bezogen 
auf die aktivierte Carboxylkomponente nun zwei Moläquivalente an Nucleophilen im Reak-
tionsgemisch, wodurch die Lebensdauer der reaktiven Zwischenstufen durch deren schnelle 
Weiterreaktion erheblich verkürzt wird [Abb. 32 (a) und (b)]. 

































































Abb. 32: Reaktion des O-Acylisoharnstoff-Derivats (a) und des symmetrischen Anhydrids (b) mit 
dem Additiv HOBt unter Bildung eines Aktivesters, der dann mit der Aminokomponente 
R1–NH2 unter Regeneration von HOBt zum Amid oder Peptid R–CO–NH–R1 reagiert (c) 
(RCOOH = Carboxylkomponente, Cy = Cyclohexyl). 
Da HOBt bei der Knüpfung der Peptidbindung immer wieder regeneriert wird [Abb. 32 (c)], 
ändert sich die Konzentration dieses Nucleophils kaum. Die Kupplung mit DCC verläuft über 
zwei oder mehr aufeinanderfolgende Reaktionen, die alle bimolekular und somit konzentra-
tionsabhängig sind. Die Zugabe eines zweiten Nucleophils in Form des Additivs, welches in 
fast konstanter Konzentration vorliegt, führt damit zur Beschleunigung der gesamten Kupp-
lungsreaktion und zur Überführung der „überaktivierten“ reaktiven Zwischenstufen der 
DCC-Kupplung (O-Acylisoharnstoff-Derivat, symmetrisches Anhydrid, siehe Abb. 31) in 
den weniger reaktiven Ester des 1-Hydroxybenzotriazols [Abb. 32 (a) und (b)]. Der in situ 
gebildete Aktivester ist schließlich weniger anfällig für Nebenreaktionen (Umlagerung des 
O-Acylisoharnstoffes zum N-Acylharnstoff), aber noch reaktiv genug, um eine befriedigende 
Kupplungsgeschwindigkeit zu gewährleisten. 
Ausgehend von den p-Brombenzoyl-Derivaten 30 und 31 (jeweils als Carboxylkomponente) 
und den Methylester-Hydrochloriden 26 und 27 (jeweils als Aminokomponente) konnten vier 
Peptide erhalten werden, die am N-Terminus über die gewünschte p-Brombenzoyl-Gruppie-
rung verfügen und am C-Terminus in Form des Methylesters geschützt sind. Die Reaktions-
führung der Peptidbindungsknüpfung orientierte sich an vergleichbaren Literaturvorschrif-
ten126,127: zunächst wurde die als Hydrochlorid vorliegende Aminokomponente in N,N-Di-
                                                 
126
  W. Voelter, A. Altenburg, Liebigs Ann. Chem. 1983, 1641. 
127
  D. A. Hoogwater, M. Peereboom, Tetrahedron 1990, 46, 5325. 
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methylformamid vorgelegt und mit Triethylamin neutralisiert, dann die N-geschützte Car-
boxylkomponente, HOBt und nach Kühlung eine Lösung von DCC in Dichlormethan zuge-
geben und in der Kälte zur Reaktion gebracht. Die weitere Aufarbeitung und Reinigung vari-
ierte in Abhängigkeit von der Löslichkeit der entsprechenden Produkte, wobei die Abtren-
nung des als Nebenprodukt gebildeten N,N’-Dicyclohexylharnstoffs [siehe Abb. 31 (a) und 
(b), Abb. 32 (a)] teilweise Probleme bereitete. Einen Überblick über die durchgeführten Pep-
tidbindungsknüpfungen liefert Tab. 10. 




komponente Produkt Ausbeute (%) Struktur
* 
30 26 35 71 R = CH3, n = 1  
30 27 37 59 R = CH3, n = 2 
31 26 36 77 R = H, n = 2 
31 27 38 68 R = H, n = 3 
*












Die Kristallstrukturen der Verbindungen 35 und 37 werden im Abschnitt 4.3 diskutiert. 





Da die Sonogashira-Hagihara-Reaktion128 in der vorliegenden Arbeit sowohl bei der Her-
stellung der Spacerfragmente als auch der Zielmoleküle von großer Bedeutung ist, soll an 
dieser Stelle näher darauf eingegangen werden. 
Die Sonogashira-Hagihara-Kupplung stellt eine Methode mit einem enormen synthetischen 
Potenzial dar und kann als eine der bedeutendsten Möglichkeiten zur Herstellung von Aryl-
alkinen oder konjugierten Eninen angesehen werden, bei denen es sich um wichtige Vorstu-
fen für Naturstoffe, Pharmazeutika oder organische Molekülgerüste in Nanostrukturen han-
delt129. 
R X R'H+ R'R
= Aryl, Heteroaryl, Vinyl
= Aryl, Heteroaryl, Alkenyl, Alkyl, Silyl
= I, Br, Cl, OTf






Abb. 33: Sonogashira-Hagihara-Kupplung. 
Abb. 33 zeigt das allgemeine Schema der Sonogashira-Hagihara-Reaktion. Wie zu sehen ist, 
handelt es sich um eine sp-sp2-Kreuzkupplung zwischen einem terminalen Alkin und einer 
Halogenverbindung in einem Amin unter Pd/Cu-Katalyse. Als Katalysatoren kommen Bis-
(triphenylphosphan)palladium(II)-chlorid, Palladium(II)-acetat/Triphenylphosphan oder Tet-
rakis(triphenylphosphan)palladium(0) zum Einsatz und als Cu+-Komponente verwendet man 
Kupfer(I)-iodid, seltener Kupfer(I)-bromid. Als Amine nutzt man häufig Triethylamin oder 
Diethylamin, die oftmals gleichzeitig als Lösungsmittel fungieren. Bei schlecht löslichen 
Substraten können neben dem Amin zusätzliche Lösungsmittel verwendet werden (Toluen, 
N,N-Dimethylformamid). Sonogashira hat für den Katalysezyklus den in Abb. 34 aufge-
zeigten Mechanismus vorgeschlagen130. 
                                                 
128
  (a) K. Sonogashira, Y. Tohda, N. Hagihara, Tetrahedron Lett. 1975, 4467. (b) S. Takahashi, Y. Kuroyama, 
K. Sonogashira, N. Hagihara, Synthesis 1980, 627. 
129
  R. Chinchilla, C. Nájera, Chem. Rev. 2007, 107, 874. 
130
  K. Sonogashira, J. Organomet. Chem. 2002, 653, 46. 













































Abb. 34: Sonogashira-Hagihara-Kupplung (L = PPh3; X = Halogen; R und R' wie in Abb. 33). 
Der Katalysezyklus besteht aus den drei Zyklen A, B und B'. Auch wenn die Reaktion in der 
für Pd-katalysierte C-C-Knüpfungsreaktionen üblichen Abfolge von oxidativer Addition und 
reduktiver Eliminierung verläuft, ist der genaue Mechanismus nicht vollständig aufgeklärt130. 
So sind vor allem die Struktur der katalytisch aktiven Spezies sowie die Rolle des Cu+-Coka-
talysators ungewiss. 
Es ist anzunehmen, dass eine Pd0-Spezies (c) katalytisch wirksam ist. Dabei handelt es sich 
um einen koordinativ ungesättigten 14-Valenzelektronen-Komplex, der durch reduktive Eli-
minierung aus dem Palladiumacetylid-Komplex (b) entsteht, welcher aus [Pd(PPh3)2]Cl2 (a) 
und dem terminalen Alkin hervorgeht131. Bei der Bildung von (c) wird ein homogekuppeltes 
Produkt (Diin) freigesetzt. Aus der katalytisch aktiven Spezies (c) resultiert im Zyklus A 
durch oxidative Addition der Halogenverbindung das Pd2+-Intermediat (d), welches mit dem 
terminalen Alkin, wahrscheinlich über ein intermediär gebildetes Kupferacetylid (Zyklus B), 
zum Alkinylpalladium(II)-Derivat (e) führt. Aus (e) wird dann das Kupplungsprodukt durch 
reduktive Eliminierung freigesetzt, wobei die Pd0-Spezies (c) zurückgebildet wird. Das Amin 
                                                 
131
  K. Sonogashira in Metal-Catalyzed Cross-Coupling Reactions (Hrsg. F. Diederich, P. J. Stang), Wiley-
VCH, Weinheim, 1998. 
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hat im Verlauf der Zyklen B und B' die Aufgabe, freigesetzten Halogenwasserstoff zu bin-
den132. Das dabei entstehende Ammoniumsalz fällt in der Regel als Feststoff aus. 
3.4.2 1,4-Diethinylbenzen als linearer Spacer  
1,4-Diethinylbenzen (20) lässt sich ausgehend von 1,4-Dibrombenzen durch Umsetzung mit 
einem monogeschützten Acetylen-Derivat unter Sonogashira-Hagihara-Bedingungen über 
die Zwischenstufe des entsprechend geschützten Diethinylbenzens erhalten. Die Kupplung 
mit einem monogeschützten Acetylen-Derivat bringt dabei zwei wesentliche Vorteile mit 
sich: zum einen kann man auf den präparativ aufwendigen und gefährlichen Umgang mit 
Acetylengas verzichten und zum anderen wird die bei Dihalogenverbindungen mögliche 
Bildung von Polymeren verhindert (ungeschütztes Acetylen wird unter Sonogashira-Hagi-
hara-Bedingungen üblicherweise beidseitig gekuppelt131). Als monogeschützte Acetylen-De-
rivate haben sich 2-Methyl-3-butin-2-ol (MEBINOL) und Trimethylsilylacetylen (TMSA) 
bewährt, die in Tab. 11 gegenübergestellt sind. 
Tab. 11: Vergleich der monogeschützten Acetylen-Derivate MEBINOL und TMSA. 







drastisch, hohe Temperatur 
(Rückfluss) 
mild, meist Raumtemperatur 
        Ausbeuten gut – sehr gut sehr gut – quantitativ 
Reaktionsbedingungen für 
Entfernung der Schutzgruppe 
drastisch, hohe Temperatur 
(Rückfluss), starke Basen 
mild, meist Raumtemperatur, 
meist schwache Basen 
        Möglichkeiten -OH / n-BuOH133, NaH / 
Toluen134, Na / i-PrOH135 
-OH / MeOH128b, CO3
2- / MeOH136, 
KF / DMF131, [(n-Bu)4N]F / THF131 
        Ausbeuten mäßig – gut gut – sehr gut 
Kosten137 13.17 EUR/mol 224.73 EUR/mol 
 
Tab. 11 zeigt, dass TMSA aus präparativer Sicht bevorzugt werden sollte. Da das zu ethiny-
lierende 1,4-Dibrombenzen jedoch nicht sehr empfindlich ist und folglich auch drastischere 
Reaktionsbedingungen aushält, wurde für die Herstellung des linearen Spacers 1,4-Diethinyl-
                                                 
132
  L. Brandsma, Synthesis of Acetylenes, Allenes and Cumulenes: Methods and Techniques, Elsevier, Amster-
dam, 2004. 
133
  A. P. Melissaris, M. H. Litt, J. Org. Chem. 1992, 57, 6998. 
134
  S. J. Havens, P. M. Hergenrother, J. Org. Chem. 1985, 50, 1763. 
135
  J. A. H. MacBride, K. Wade, Synth. Commun. 1996, 26, 2309. 
136
  W. B. Austin, N. Bilow, W. J. Kelleghan, K. S. Y. Lau, J. Org. Chem. 1981, 46, 2280. 
137
  Berechnung auf Grundlage folgender Produkte: MEBINOL (98 %, 100 ml, ABCR, EUR 13.50) und TMSA 
(98 %, 100 g, ABCR, EUR 228.80), Stand 11.05.2011. 
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benzen (20) das Acetylen-Derivat MEBINOL verwendet, dessen klarer Vorteil in den gerin-
geren Kosten zu sehen ist.  
Das geschützte Diethinylbenzen 19 konnte durch Umsetzung von 1,4-Dibrombenzen mit 
MEBINOL entsprechend einer Literaturvorschrift135 durch Refluxieren in Diethylamin mittels 
der Katalysatormischung Pd(OAc)2/PPh3/CuI erhalten werden (Abb. 35). Aufgrund der Sau-
erstoffempfindlichkeit des Katalysatorsystems wurde das Lösungsmittel vorher entgast und 
während der Reaktion unter Argon-Atmosphäre gearbeitet. Nach Reinigung durch mehrfache 
Umkristallisation konnte das 4,4’-(1,4-Phenylen)bis(2-methyl-3-butin-2-ol) (19) mit einer 








19      70 %
 
Abb. 35: Synthese des geschützten 1,4-Diethinylbenzen-Derivates 19. 
Die Entfernung der Schutzgruppen aus Verbindung 19 kann u. a. durch Umsetzung mit 
Natrium-i-propanolat erfolgen (vgl. Tab. 11). Mechanistisch gesehen handelt es sich dabei 
um eine basenkatalysierte Abspaltung von Aceton, die man auch als Retro-Favorskii-Reak-
tion132 bezeichnet. Dabei wird die Schutzgruppe zunächst an der Hydroxylgruppe deprotoniert 
und dann unter Bildung eines Acetylid-Ions Aceton freigesetzt. Das entstandene Acetylid-
Anion kann anschließend erneut eine Schutzgruppen-Hydroxylfunktion deprotonieren, so 
dass die Reaktion autokatalytisch verläuft. Eine Gleichgewichtsverschiebung lässt sich dabei 
durch Entfernung des Acetons aus dem Reaktionsgemisch erreichen. 
Das lineare Spacerelement 1,4-Diethinylbenzen (20) konnte in Anlehnung an eine Literatur-
vorschrift135 durch Erhitzen der Verbindung 19 in einer Natrium-i-propanolat-Lösung unter 
Rückfluss dargestellt werden (Abb. 36). Die Reinigung erfolgte durch Umkristallisieren bzw. 
für analytische Zwecke durch Sublimation (Ausbeute 59 %). 






Abb. 36: Schutzgruppenentfernung zur Darstellung der Verbindung 20. 
 
3 Lösungsweg und Ergebnisse 
 
58
3.4.3 Acetylen als kurzer Spacer  
Zur Realisierung von Acetylen als Spacerbaustein käme theoretisch eine direkte Kupplung 
von Acetylen mit zwei Äquivalenten eines p-Brombenzoyl-Aminosäure- oder Peptidmethyl-
esters als einfachste Variante in Frage. Praktisch ist der präparative Umgang mit Acetylen 
allerdings bedenklich (vgl. Abschnitt 3.4.2), sodass eine andere Strategie gewählt wird, bei 
der ein p-Brombenzoyl-Derivat zunächst mit einem monogeschützten Acetylen-Derivat ähn-
lich wie in Abschnitt 3.4.2 verknüpft wird und dann, nach Entfernung der Schutzgruppe, ein 
terminales Alkin (p-Ethinylbenzoyl-Derivat) vorliegt. Dieses terminale Alkin kann im weite-
ren Verlauf mit einem p-Brombenzoyl-Derivat umgesetzt werden, wodurch sich formal eine 
Zielverbindung mit Acetylen-Spacer realisieren lässt (siehe Abschnitt 3.5.2). 
Die p-Ethinylbenzoyl-Derivate (43 – 46) wurden jeweils in einer zweistufigen Reaktion her-
gestellt. Im ersten Schritt erfolgte die Umsetzung der p-Brombenzoyl-Derivate mit dem mo-
nogeschützten Acetylen TMSA in einer Sonogashira-Hagihara-Kupplung. Auf das kosten-
günstigere MEBINOL (vgl. Tab. 11) konnte hier nicht zurückgegriffen werden, da bei der 
darauffolgenden Schutzgruppenentfernung die Ester-Schutzgruppe am Aminosäure- oder 
Peptid-C-Terminus möglicherweise nicht erhalten geblieben wäre. Als Katalysatorsystem für 
die Kupplungsreaktion wurde [Pd(PPh3)2]Cl2/PPh3/CuI verwendet; als Base kam Triethyl-
amin zum Einsatz und als Lösungsmittel wurde Essigsäureethylester genutzt. 
Die Synthese der TMS-geschützten p-Ethinylbenzoyl-Derivate (39 – 42) ist in Abb. 37 exem-

















      88 % 
32
 
Abb. 37: Synthese der geschützten p-Ethinylbenzoyl-Derivate der Aminosäure- und Peptidmethyl-
ester am Beispiel von Verbindung 39. 
Einen Überblick über alle hergestellten geschützten p-Ethinylbenzoyl-Zwischenstufen gibt 
Tab. 12. Die Reinigung der Produkte erfolgte in allen Fällen durch Säulenchromatographie. 
Auch wenn an dieser Stelle eine direkte Entfernung der Schutzgruppe ohne Isolierung der 
TMS-geschützten Zwischenstufen denkbar gewesen wäre, machte sich die Isolierung und 
Reinigung dieser notwendig, da eine säulenchromatographische Abtrennung von nicht voll-
ständig umgesetztem Ausgangsstoff (p-Brombenzoyl-Derivate) auf der Stufe der entschütz-
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ten p-Ethinylbenzoyl-Derivate nicht möglich war, da die jeweiligen p-Brombenzoyl- und 
p-Ethinylbenzoyl-Derivate annähernd identische Rf-Werte aufweisen. Die Kupplung der 
p-Brombenzoyl-substituierten Tripeptidmethylester 36 und 37 sowie des Tetrapeptidmethyl-
esters 38 mit TMSA unter den oben genannten Bedingungen konnte nicht erfolgreich durch-
geführt werden. Auch eine Variation der Reaktionsbedingungen (Reaktionszeit, Lösungsmit-
tel, Katalysatorsystem) brachte hier nicht den gewünschten Erfolg, so dass letztlich keine ent-
sprechenden p-Ethinylbenzoyl-Derivate erhalten werden konnten. 
Tab. 12:  Synthese der geschützten p-Ethinylbenzoyl-Derivate durch Umsetzung der entsprechenden 
p-Brombenzoyl-Verbindungen mit TMSA in einer Sonogashira-Hagihara-Kupplung. 
Edukt Produkt Lösungsmittel Ausbeute (%) Struktur 
32 39 EtOAc 88 R = H, n = 0 
33 40 EtOAc 86 R = CH3, n = 0 
34 41 EtOAc 91 R = H, n = 1 
35 42 EtOAc 69 R = CH3, n = 1 
*












An die Umsetzung der p-Brombenzoyl-Derivate mit TMSA schließt sich im zweiten Schritt 
die Entfernung der TMS-Schutzgruppe an. Hierzu wurde in Anlehnung an die Literatur136 die 
schwache Base Kaliumcarbonat in Methanol verwendet (vgl. Tab. 11), da mit dieser kein An-
griff an der Estergruppe des C-Terminus erfolgt. Die Schutzgruppenentfernung ist am Bei-














43      82 %
39
 
Abb. 38: Entfernung der TMS-Schutzgruppe durch Umsetzung mit K2CO3 in Methanol am Beispiel 
der Umsetzung von 39 zum terminalen Alkin 43. 
Wie im Falle der entsprechenden Vorstufen erfolgte die Reinigung der terminalen Alkine 
säulenchromatographisch oder durch Umkristallisieren, wobei Ausbeuten von 70 – 85 % er-
reicht wurden (Tab. 13). 
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Tab. 13:  Synthetisierte N-(p-Ethinylbenzoyl)-Derivate. 
Edukt Produkt Ausbeute (%) Struktur 
39 43 82 R = H, n = 0 
40 44 85 R = CH3, n = 0 
41 45 79 R = H, n = 1 
42 46 70 R = CH3, n = 1 
*











Die so erhaltenen Aminosäure- und Peptid-Derivate, welche in p-Stellung der Benzoylgruppe 
einen Ethinyl-Substituenten tragen (43 – 46), können später wiederum mit den entsprechen-
den N-(p-Brombenzoyl)-Analoga (32 – 35) zu symmetrisch substituierten Zielstrukturen ver-
knüpft werden, die dann über einen Acetylen-Spacer verfügen (siehe Abschnitt 3.5.2). 
Von allen vier synthetisierten N-(p-Ethinylbenzoyl)-Derivaten (43, 44, 45 und 46) konnten 
Kristallstrukturen bestimmt werden, auf die in Abschnitt 4.4 eingegangen wird. 
3.4.4 Tetragonaler Spacer auf Basis von Tetraphenylmethan 
Zur Realisierung einer tetragonalen Zielstrukturgeometrie bietet sich die Verwendung eines 
entsprechenden Tetraphenylmethan-Derivates an, welches über Ethinyl-Einheiten zur An-
knüpfung der Peptidhaftgruppenelemente verfügt. In Analogie zum linearen Spacerbaustein 
1,4-Diethinylbenzen (20, vgl. Abschnitt 3.4.2) lässt sich der entsprechende Spacer Tetrakis-
(4-ethinylphenyl)methan (25) aus der entsprechenden tetrabromierten Vorstufe herstellen138. 
Tetrakis(4-bromphenyl)methan (23) ist nicht kommerziell erhältlich, kann aber ausgehend 
von Chlortriphenylmethan in einer mehrstufigen Synthese dargestellt werden (Abb. 39)139,140. 
Im ersten Schritt wurde dabei in einer Friedel-Crafts-Alkylierung durch Umsetzung von 
Anilin (in Form des Hydrochlorids) mit Chlortriphenylmethan die Zwischenstufe 21 erhalten 
(68 % Ausbeute). Die Desaminierung zum gewünschten Tetraphenylmethan (22) erfolgte 
dann durch eine zweistufige Reaktion bestehend aus Diazotierung und anschließender Hydro-
dediazonierung mit FeSO4 in N,N-Dimethylformamid in Analogie zur Methode von Wass-
mundt und Kiesman141. Tetraphenylmethan (22) konnte so in 99%iger Ausbeute erhalten wer-
den. Der Hydrodediazonierungsschritt verläuft dabei nach dem in Abb. 40 formulierten Radi-
                                                 
138
  D. Schindler, F. Eißmann, E. Weber, Org. Biomol. Chem. 2009, 7, 3549. 
139
  R. Brückner, S. Braukmüller, H.-D. Beckhaus, J. Dirksen, D. Goeppel, M. Oestreich, Praktikum Präparative 
Organische Chemie, Spektrum Akademischer Verlag, Heidelberg, 2008. 
140
  M. Grimm, B. Kirste, H. Kurreck, Angew. Chem. 1986, 98, 1095. 
141
  F. W. Wassmundt, W. F. Kiesman, J. Org. Chem. 1995, 60, 1713. 
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kalkettenmechanismus141, in dem das Lösungsmittel N,N-Dimethylformamid als Wasserstoff-
lieferant fungiert. 
Cl + NH3 Cl
+ - 1) HOAc
2) NaOH, H2O
NH2








      68 %
22
      99 %
23      63 %
 
Abb. 39:  Darstellung von Tetrakis(4-bromphenyl)methan (23). Über die drei Synthesestufen ergibt 














































Abb. 40: Mechanismus der Hydrodediazonierung (Ar = Aryl). 
Die für die Herstellung des tetragonalen Spacerelements wichtige Zwischenstufe Tetrakis-
(4-bromphenyl)methan (23) wurde schließlich durch Bromierung der Verbindung 22 mit 
einer Ausbeute von 63 % erhalten (vgl. Abb. 39)140. 
Tetrakis(4-bromphenyl)methan (23) konnte dann durch Umsetzung mit MEBINOL und an-
schließender Entfernung der Schutzgruppen in die tetraethinylierte Verbindung 25 überführt
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werden (vgl. Abschnitt 3.4.2)138, welche nach säulenchromatographischer Reinigung mit einer 















     68 % 25
      61 %
 
Abb. 41: Herstellung des tetragonalen Spacers 25 ausgehend von der entsprechenden Bromverbin-
dung 23. 
Durch Umkristallisation von 24 aus Toluen konnten Einkristalle der entsprechenden Verbin-
dung erhalten werden, auf deren Analyse in Abschnitt 4.1 eingegangen wird. 




3.5.1 Zielverbindungen mit 1,4-Diethinylbenzen-Spacer und terminalen Estergruppen 
Zielstrukturen mit terminalen Estergruppen, welche als Spacerbaustein Diethinylbenzen ent-
halten, lassen sich aus den p-Brombenzoyl-funktionalisierten Haftgruppenelementen mit ge-
schützter terminaler Carboxylgruppe (siehe Abschnitte 3.3.2 und 3.3.3) durch Umsetzung mit 
1,4-Diethinylbenzen (20) in einer Sonogashira-Hagihara-Reaktion (siehe Abschnitt 3.4.1) 
























Abb. 42: Synthese der Zielstrukturen mit 1,4-Diethinylbenzen-Spacer und terminalen Estergruppen 
am Beispiel des Bis(glycinmethylester)-Derivates 1. 
Für die Sonogashira-Hagihara-Kupplungen zur Synthese der angestrebten Zielstrukturen 
wurden 1 Mol-% [Pd(PPh3)2]Cl2, 2 Mol-% PPh3 und 2 Mol-% CuI (jeweils bezogen auf die 
p-Brombenzoyl-Komponente) als Katalysatorsystem verwendet. Als Base fand Triethylamin 
Verwendung und als Lösungsmittel kam N,N-Dimethylformamid zum Einsatz. Für die Aufar-
beitung konnte die relativ schlechte Löslichkeit der Reaktionsprodukte in dem für die Kupp-
lungsreaktion verwendeten Lösungsmittel ausgenutzt werden, d. h. das jeweilige Reaktions-
produkt, welches während der Reaktion als Feststoff ausfiel, wurde nach Beendigung der Re-
aktion abgetrennt und durch mehrere Waschschritte gereinigt. In einigen Fällen konnte eine 
weitere Reinigung durch Umkristallisation erreicht werden. Die Ausbeuten der Sonogashira-
Hagihara-Reaktionen zur Synthese der sechs Diethinylbenzen-basierten Zielstrukturen lagen 
im Bereich von 38 bis 58 %. 
Tab. 14 gibt einen Überblick über alle erhaltenen Zielverbindungen mit Diethinylbenzen-
Spacer als Grundgerüst. 
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Tab. 14:  Zielstrukturen mit 1,4-Diethinylbenzen-Spacer und terminalen Estergruppen. 
Edukt Produkt Ausbeute (%) Struktur* 
32 1 52 R = H, n = 0 
33 2 38 R = CH3, n = 0 
34 3 58 R = H, n = 1 
35 4 49 R = CH3, n = 1 
36 5 58 R = H, n = 2 
37 6 47 R = CH3, n = 2 
*






















Der Versuch der Umsetzung der Tetrapeptidvorstufe 38 mit 1,4-Diethinylbenzen (20) führte, 
wahrscheinlich aufgrund der sehr schlechten Löslichkeit der Verbindung 38, leider nicht zum 
Erfolg. Auch eine Erhöhung der Lösungsmittelmenge und längere Reaktionszeiten brachten 
hier keine Verbesserung. 
3.5.2 Zielstrukturen mit Acetylen-Spacereinheit und terminalen Estergruppierungen 
Wie schon unter 3.4.3 erwähnt, sind Zielverbindungen mit Acetylen-Spacereinheit über eine 
Sonogashira-Hagihara-Reaktion (vgl. Abschnitt 3.4.1) erhältlich, bei der ein p-Bromben-
zoyl-funktionalisiertes Aminosäure- oder Peptidmethylester-Derivat (siehe Abschnitte 3.3.2 
und 3.3.3) mit einem entsprechenden p-Ethinylbenzoyl-Derivat (siehe Abschnitt 3.4.3) ge-
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Abb. 43:  Synthese der Zielverbindungen mit Acetylen-Spacereinheit und terminalen Estergruppie-
rungen am Beispiel von Verbindung 7. 
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Wie schon bei der Synthese der 1,4-Diethinylbenzen-basierten Zielstrukturen (vgl. Abschnitt 
3.5.1) wurde auch für die Herstellung der Zielverbindungen mit acetylenischer Spacereinheit 
das Katalysatorsystem bestehend aus [Pd(PPh3)2]Cl2 (1 Mol-%), PPh3 (2 Mol-%) und CuI 
(2 Mol-%) genutzt. Als Lösungsmittel für die Kupplungsreaktionen wurde Essigsäureethyl-
ester oder N,N-Dimethylformamid und als Base Triethylamin verwendet. 
Die Aufarbeitung der Reaktionsprodukte erfolgte, ähnlich wie schon unter 3.5.1 beschrieben, 
durch mehrere Waschschritte des während der Reaktion ausgefallenen Feststoffs und ggf. 
durch zusätzliche Umkristallisation. Für die vier Zielstrukturen, welche ein Acetylen-Spacer-
element enthalten, konnten Ausbeuten von 44 bis 61 % erreicht werden. 
Einen Überblick über die entsprechenden synthetisierten Zielverbindungen gibt Tab. 15. 
Tab. 15:  Zielverbindungen mit Acetylen als Spacereinheit und terminalen Estergruppen. 
Edukt I Edukt II Produkt Ausbeute (%) Struktur* 
32 43 7 61 R = H, n = 0 
33 44 8 53 R = CH3, n = 0 
34 45 9 44 R = H, n = 1 
35 46 10 47 R = CH3, n = 1 
*




















Von Verbindung 8 konnte eine Kristallstruktur bestimmt werden, auf deren Ergebnisse in 
Abschnitt 4.5 eingegangen wird. 
3.5.3 Zielsubstanzen mit peripheren Estergruppen und tetragonalem Spacer 
Verknüpft man Tetrakis(4-ethinylphenyl)methan (25) in einer Sonogashira-Hagihara-Reak-
tion (vgl. Abschnitt 3.4.1) mit vier Äquivalenten eines Aminosäure- oder Peptidmethylesters, 
welcher mit einer p-Brombenzoyl-Gruppe derivatisiert ist (siehe Abschnitte 3.3.2 und 3.3.3), 
erhält man Zielstrukturen mit einer tetraedrischen Spacergeometrie (Abb. 44 am Beispiel der 
Zielverbindung 11). 
Die C-C-Bindungsknüpfungen zwischen der Ethinyl- und der Halogenarylkomponente wur-
den wiederum mit dem bereits bewährten Katalysatorsystem aus 1 Mol-% [Pd(PPh3)2]Cl2, 
2 Mol-% PPh3 und 2 Mol-% CuI (jeweils bezogen auf die Halogenarylkomponente) durchge-
führt (vgl. Abschnitte 3.5.1 und 3.5.2). Als Lösungsmittel für die Kupplungsreaktion diente 
Essigsäureethylester oder N,N-Dimethylformamid und als Base Triethylamin. 




















11      63 %
 
Abb. 44: Herstellung von Zielstrukturen mit tetraedrischer Spacergeometrie und peripheren Ester-
gruppierungen am Beispiel von Verbindung 11. 
Die Aufarbeitungsschritte ähnelten den unter 3.5.1 und 3.5.2 beschriebenen, d. h. auch bei 
den Synthesen der tetraedrischen Zielverbindungen konnte jeweils der bei der Reaktion aus-
fallende Feststoff durch diverse Waschschritte gereinigt werden. Für die vier entsprechenden 
Zielstrukturen lagen die Ausbeuten im Bereich von 53 bis 70 %. 
In Tab. 16 sind die Zielstrukturen mit tetraedrischem Spacer nochmals überblicksweise auf-
geführt. 
Tab. 16:  Zielstrukturen mit peripheren Estergruppierungen und Tetrakis(4-ethinylphenyl)methan als 
Spacer. 
Edukt Produkt Ausbeute (%) Struktur* 
32 11 63 R = H, n = 0 
33 12 53 R = CH3, n = 0 
34 13 70 R = H, n = 1 
35 14 61 R = CH3, n = 1 
*













3.5.4 Zielstrukturen mit terminalen Carboxylgruppen und 1,4-Diethinylbenzen- oder 
Acetylen-Spacereinheit 
In den Zielstrukturen aus den Abschnitten 3.5.1 bis 3.5.3 liegen die terminalen Carboxylgrup-
pen alle in geschützter Form (als Methylester) vor. Durch eine Verseifungsreaktion sind wei-
tere Zielverbindungen mit terminalen Carboxylgruppen erhältlich (Abb. 45 am Beispiel von 
Verbindung 15). 
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Abb. 45: Basenvermittelte Hydrolyse zur Herstellung von Zielverbindungen mit terminalen Car-
boxylgruppen am Beispiel der Synthese von Verbindung 15. 
Die Verseifung wurde im Lösungsmittel N,N-Dimethylformamid unter Verwendung von 
Natriumhydroxid als Base durchgeführt und die Carbonsäure-Derivate nach Beendigung der 
Reaktion durch Ansäuern mit Salzsäure erhalten. Voraussetzung für eine erfolgreiche Versei-
fung war die Löslichkeit des jeweiligen Edukts im Lösungsmittel N,N-Dimethylformamid. 
Da diese Löslichkeit nur für die Verbindungen 1, 2, 7 und 8 in ausreichendem Maße gegeben 
war, konnten auch nur diese in die entsprechenden Zielverbindungen mit freien terminalen 
Carboxylgruppen (15 – 18) überführt werden (siehe Tab. 17). Die Ausbeuten lagen dabei im 
Bereich von 74 – 97 %. 
Tab. 17:  Zielstrukturen mit freien terminalen Carboxylgruppen. 
Edukt Produkt Ausbeute (%) Struktur* 
1 15 97 R = H, n = 1 
2 16 96 R = CH3, n = 1 
7 17 74 R = H, n = 0 
8 18 86 R = CH3, n = 0 
*
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3.6 Charakterisierung der hergestellten Zielverbindungen 
3.6.1 Schmelzpunkte 
Es konnten nicht für alle Zielverbindungen Schmelzpunkte bestimmt werden. Bei zwei Ver-
bindungen (5 und 6) war bis zu einer Temperatur von 350 °C kein Schmelzen zu beobachten 
und bei einigen anderen (11 – 18) nur eine langsame Zersetzung ohne scharfen Schmelz-
punkt. Dennoch können – auch unter Einbeziehung entsprechender Vorstufen – einige allge-
meine Tendenzen formuliert werden. Bezüglich der Aminosäure- und Peptidhaftgruppen las-
sen sich erwartungsgemäß drei Aussagen treffen: (i) der Schmelzpunkt ist umso größer, je 
länger die Haftgruppe ist, (ii) bei analoger Haftgruppe besitzen Derivate, die über Glycin an 
den Linker gebunden sind, einen höheren Schmelzpunkt als solche, die über L-Alanin an-
geknüpft sind und (iii) Verbindungen mit freier Carboxylgruppe weisen einen höheren 
Schmelzpunkt auf als analoge Methylester-Derivate. Diese Tendenzen sind in Abb. 46 am 
Beispiel der p-Brombenzoyl-Vorstufen veranschaulicht. 
 
Abb. 46: Abhängigkeit des Schmelzpunktes von der Anzahl der Aminosäuren innerhalb der Amino-
säure- oder Peptidhaftgruppe am Beispiel der p-Brombenzoyl-Verbindungen. Aufgetragen 
sind Derivate, bei denen die Verknüpfung mit dem Linker mittels Gly [mit Methylester-ge-
schützter (♦) oder freier terminaler Carboxylgruppe (▲)] und L-Ala als erster Aminosäure 
der Sequenz [mit Methylester-geschützter (■) oder freier terminaler Carboxylgruppe (●)] 
erfolgt ist. 
Vergleicht man die Schmelzpunkte von Zielverbindungen mit identischer Haftgruppe, lässt 
sich für die Abhängigkeit vom Spacertyp folgende Reihenfolge formulieren: tetragonaler 
Spacer > linearer 1,4-Diethinylbenzen-Spacer > linearer Acetylen-Spacer. 
3.6.2 Polarimetrie 
Um nachzuweisen, dass die hergestellten L-Alanin-haltigen Zielverbindungen nach allen 
Syntheseschritten nicht in racemischer Form vorliegen, wurden die spezifischen Drehwerte 
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20][ Dα  auf Grundlage von 0.01M Lösungen der Verbindungen in Dimethylsulfoxid ermittelt 
(vgl. Abschnitt 6.1). Mit Ausnahme der Zielstrukturen 12 und 14, bei denen eine Messung 
des Drehwerts wahrscheinlich aufgrund der relativ dunkel gefärbten Lösungen der Proben 
nicht möglich war, sind alle erhaltenen L-Alanin-basierten Zielverbindungen und auch die 
entsprechenden Vorstufen optisch aktiv. Die Bestimmung der spezifischen Drehwerte der 
Vorstufen erfolgte dabei wegen ihrer besseren Löslichkeit in anderen Lösungsmitteln (Me-
thanol, Aceton) und bei höheren Konzentrationen (0.02 – 0.05M). In Abhängigkeit von der 
Aminosäureanzahl der peripheren Haftgruppen nimmt der spezifische Drehwert beim Über-
gang von Aminosäure- zu Dipeptid-Derivaten zu und ändert sich beim Übergang zum Tri-
peptid-Derivat kaum noch. Für die Reihe der Verbindungen 2, 4 und 6 wurden beispielsweise 
spezifische Drehwerte von +66.7, +100.5 und +98.3 bestimmt. Liegt die terminale Carboxyl-
gruppe in einer Zielverbindung in entschützter Form vor, resultiert im Vergleich zum Me-
thylester-Analogon ein etwas größerer spezifischer Drehwert (+66.7 bzw. +78.9 für die Ziel-
strukturen 2 und 16). Für den Einfluss des Spacers auf die optische Aktivität konnte keine 
eindeutige Tendenz gefunden werden. Abschließend ist noch anzumerken, dass die für die 
Verbindungen nachgewiesene optische Aktivität, keinen absoluten Nachweis für die Enantio-
merenreinheit der Zielprodukte darstellt, sondern daraus lediglich geschlussfolgert werden 
kann, dass es während der Synthesen nicht zur vollständigen Racemisierung gekommen ist. 
Zur Untersuchung der Enantiomerenreinheit wären andere Methoden heranzuziehen. 
3.6.3 NMR-Spektroskopie 
Die erfolgreiche Umsetzung zu den angestrebten Zielverbindungen lässt sich anhand der auf-
genommenen NMR-Spektren nachweisen. So ist schon aus den 1H-NMR-Spektren der Ziel-
substanzen ersichtlich, dass die gewünschte Kupplungsreaktion stattgefunden hat, da hier das 
Signal der jeweiligen terminalen Alkin-Protonen der Spacer 1,4-Diethinylbenzen (20) und 
Tetrakis(4-ethinylphenyl)methan (25) oder der p-Ethinylbenzoyl-Bausteine (43 – 46) fehlt 
(vgl. Signal bei ca. 4.35 ppm in Abb. 47). Merkliche Signalverschiebungen zwischen Eduk-
ten und Kupplungsprodukt treten ansonsten nur im Bereich der aromatischen Protonen auf; 
die Signale der Haftgruppe (Amid- und Alkyl-Protonen) hingegen verschieben sich kaum, da 
sich ihre chemische Umgebung nicht maßgeblich ändert. 
Allgemein lassen sich die 1H-NMR-Spektren in drei Signalbereiche einteilen (Abb. 47): 
 Bereich der Amid-Protonen (δ = 8.2 – 9.2 ppm), 
 Bereich der Aryl-Protonen (δ = 7.2 – 8.0 ppm), 
 Bereich der Alkyl-Protonen (δ = 1.3 – 4.6 ppm). 




Abb. 47: Vergleich der 1H-NMR Spektren am Beispiel der Zielverbindung 8 (blau) mit den entspre-
chenden Edukten 44 (grün, p-Ethinylbenzoyl-Komponente) und 33 (rot, p-Brombenzoyl-
Komponente) sowie charakteristische 1H-NMR-Signalbereiche (Wasser- und Lösungsmit-
telsignale wurden entfernt). 
Die Anzahl der Signale im Amid-Protonen-Bereich ist abhängig von der Länge der peri-
pheren Aminosäure- oder Peptidhaftgruppe und variiert zwischen eins (nur Aminosäure) und 
vier (Tetrapeptid). Die Signale der Amid-Protonen sind dabei in Abhängigkeit von der Ami-
nosäure, durch die das jeweilige Signal hervorgerufen wird, erwartungsgemäß entweder als 
Dublett (L-Alanin, 3JHH-Kopplung mit benachbartem Methin-Proton, vgl. Abb. 47) oder Tri-
plett (Glycin, 3JHH-Kopplung mit benachbarten Methylen-Protonen) aufgespalten. 
 
           (a)           (b)        (c) 
Abb. 48: 1H-NMR-Signale im Aryl-H-Bereich (7.2 – 8.0 ppm) und deren Zuordnung für die drei 
Zielstrukturtypen mit (a) 1,4-Diethinylbenzen-, (b) Acetylen- oder (c) Tetrakis(4-ethinyl-
phenyl)methan-Spacer (R = Aminosäure- oder Peptidhaftgruppe) am Beispiel der Verbin-
dungen 1 (a), 7 (b) und 11 (c). 
Anzahl und Lage der Protonen-Signale des Aryl-H-Bereichs ergeben sich aus der zentralen 
Baueinheit der jeweiligen Zielstruktur. So resultieren unabhängig von der Länge der peri-
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pheren Aminosäure- oder Peptidhaftgruppe für die drei Zielverbindungstypen jeweils charak-
teristische Signale (Abb. 48) für den zentralen Spacer-Linker-Molekülteil. 
Im Alkyl-Bereich der 1H-NMR-Spektren sind die durch die Baueinheiten der peripheren 
Aminosäure- oder Peptidhaftgruppen hervorgerufenen Signale der Methin- und Methyl-Pro-
tonen (L-Alanin), Methylen-Protonen (Glycin) sowie das Signal der Methylgruppe der C-ter-
minalen Schutzgruppe (Singulett im Bereich von 3.63 – 3.67 ppm) zu finden. Die Signalan-
zahl und -lage ist dabei abhängig vom Aufbau der peripheren Haftgruppen. Die der Amino-
säure L-Alanin zuzuordnenden Signale zeigen die erwarteten Aufspaltungsmuster. Die am 
α-C-Atom vorhandene Methylgruppe ergibt durch Kopplung mit dem α-C-Methin-H ein 
Dublett, welches im Verschiebungsbereich von 1.37 – 1.42 ppm zu finden ist. Das Signal des 
Methin-Protons am α-C-Atom ist durch 3JHH-Kopplung mit den drei benachbarten Methyl-
Protonen sowie dem Amid-Proton zu einem Quintett im Bereich von 4.49 – 4.55 ppm aufge-
spalten, wobei das Aufspaltungsmuster darauf schließen lässt, dass die Kopplungskonstanten 
des Methin-Protons zu den Methyl-Protonen und dem Amid-H in etwa gleich groß sind. Die 
Signale der Glycin-Methylen-Protonen liegen im Bereich von 3.77 – 4.05 ppm und sind auf-
grund der 3JHH-Kopplung mit dem jeweils benachbarten Amid-Proton üblicherweise als Dub-
lett aufgespalten. Eine Besonderheit tritt dabei bei den L-Alanin-haltigen Zielstrukturen auf, 
da hier im Falle der L-Alanylglycin-Dipeptidhaftgruppe beide Methylen-Protonen infolge der 
Nähe zum Stereozentrum bei Raumtemperatur als nicht-äquivalent erscheinen und somit für 
jedes Methylen-Proton ein separates Signal resultiert, welches durch 2JHH-Kopplung (mit 
Methylen-Proton) und 3JHH-Kopplung (mit Amid-Proton) jeweils zu einem Dublett aus Dub-
letts aufgespalten ist [Abb. 49 (a)]. Die Nicht-Äquivalenz der beiden Methylen-Protonen und 
das damit einhergehende charakteristische Aufspaltungsmuster bleiben auch bei Temperatur-
erhöhung bis 80 °C erhalten, was für Verbindung 4 durch temperaturabhängige NMR-Mes-
sungen bestätigt wurde und auf eine relativ stabile Konformation in Lösung hindeutet. In 
Verbindung 6 (entsprechendes Tripeptid-Derivat) ist die Nicht-Äquivalenz der Methylen-
Protonen schon bei Raumtemperatur durch anscheinend ausreichend schnelle Bindungsrota-
tion nicht mehr gegeben [Abb. 49 (b)]. 
Für die Zielverbindungen mit entschützten terminalen Carboxylgruppen (15 – 18) findet man 
im 1H-NMR-Spektrum im Vergleich zu den geschützten Derivaten (1, 2, 7 und 8) ein zusätz-
liches (meist breites) Signal der Protonen der Carboxylgruppen (im Bereich von 12.59 bis 
12.66 ppm), wohingegen das Signal der Ester-Methylgruppe nicht mehr vorhanden ist. 




        (a)                (b) 
Abb. 49: Methylen-Protonen-Bereich in den 1H-NMR-Spektren der Zielverbindungen 4 (a) und 6 
(b) exemplarisch für alle entsprechenden L-Alanin-haltigen Zielstrukturen. Im Fall der Di-
peptidhaftgruppe (a) liefern beide Methylen-Protonen ein Dublett aus Dubletts, wohin-
gegen bei der Tripeptidhaftgruppe für jede Methylengruppe ein als Dublett aufgespaltenes 
Signal resultiert. 
In den 13C-NMR Spektren lässt sich die Umsetzung zu den Zielprodukten v. a. an den Sig-
nalen der Alkin-C-Atome festmachen, da diese im Vergleich zum entsprechenden Edukt (20, 
25 oder p-Ethinylbenzoyl-Vorstufe) merklich verschoben sind (vgl. Signal bei ca. 91 ppm in 
Abb. 50). Eine weitere charakteristische Signalverschiebung tritt für das Aryl-C-Atom der 
p-Brombenzoyl-Vorstufe auf, welches sich in meta-Position zum Br-Substituenten befindet 
(vgl. Signal bei ca. 128 ppm in Abb. 50). Für die durch die peripheren Aminosäure- oder 
Peptidhaftgruppen hervorgerufenen Signale sind keine nennenswerten Signalveränderungen 
zwischen Edukt und Produkt auszumachen. 
Ähnlich wie für die 1H-NMR-Spektren kann auch für die 13C-NMR-Spektren der Zielverbin-
dungen eine Einteilung in verschiedene Signalbereiche vorgenommen werden (Abb. 50): 
 Carbonyl-C-Bereich (δ = 164 – 175 ppm), 
 Aryl-C-Bereich (δ = 119 – 148 ppm), 
 Acetylen-C-Bereich (δ = 88 – 92 ppm), 
 Alkyl-C-Bereich (δ = 15 – 66 ppm). 
Der Bereich der Carbonyl-C-Signale repräsentiert die in den Zielstrukturen vorhandenen 
peripheren Haftgruppen. In diesem Bereich ist eine weitere Signaldifferenzierung nach der 
Art der Carbonyl-C-Atome möglich, d. h. Amid-, Peptid- und Ester-Carbonyl-C-Atome. Das
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Signal des Amid-Carbonyl-C-Atoms, welches sich am N-Terminus befindet, liegt immer im 
Bereich von 165.2 – 166.0 ppm und ist somit unabhängig von der benachbarten N-terminalen 
Aminosäure (Glycin oder L-Alanin). Bei Peptidhaftgruppen treten neben dem Amid- und 
dem Ester-Carbonyl-C-Signal zusätzliche Carbonyl-C-Signale auf, welche durch Peptid-Car-
bonyl-C-Atome hervorgerufen werden. Die Signallage ist dabei abhängig von den an der 
Peptidbindung beteiligten Aminosäuren und liegt für Gly-Gly-Peptidbindungen im Bereich 
von 169.4 – 169.6 ppm und für L-Ala-Gly-Peptidbindungen bei 172.7 – 172.9 ppm. Das Es-
ter-Carbonyl-C-Signal ist abhängig von der C-terminalen Aminosäure und liegt für Glycin 
bei 170.2 – 170.4 ppm und für L-Alanin bei 173.0 – 173.2 ppm. 
 
Abb. 50: Vergleich der 13C-NMR Spektren am Beispiel der Zielverbindung 8 (blau) und den ent-
sprechenden Edukten 44 (grün, p-Ethinylbenzoyl-Komponente) und 33 (rot, p-Bromben-
zoyl-Komponente) sowie für Zielstrukturen charakteristische 13C-NMR-Signalbereiche 
(Lösungsmittelsignal wurde entfernt). 
Aus der Signalanzahl und -lage innerhalb des Aryl-C-Bereichs lässt sich in Analogie zu den 
1H-NMR-Spektren die Art des zentralen Spacer-Linker-Molekülbausteins ableiten (Abb. 51). 
Auch hier ist dieser Signalbereich unabhängig vom Aufbau der peripheren Haftgruppen. 
Im sehr kleinen Acetylen-C-Bereich existieren für die Zielstrukturtypen mit 1,4-Diethinyl-
benzen und Tetrakis(4-ethinylphenyl)methan als Spacer zwei Signale, da die Dreifachbin-
dung unsymmetrisch substituiert ist. Im Falle des 1,4-Diethinylbenzen-Spacers liegen die bei-
den Signale im Bereich von 90.8 – 91.1 ppm mit einer Differenz von maximal 0.25 ppm. Für 
den Tetrakis(4-ethinylphenyl)methan-Spacer findet man die Signale im Verschiebungsbe-
reich von 89.1 – 91.1 ppm mit einer vergleichsweise größeren Differenz von 1.7 – 1.9 ppm. 
Für Zielverbindungen mit Acetylen-Spacer resultiert aufgrund der symmetrischen Substitu-
tion der Dreifachbindung im Acetylen-C-Bereich nur ein Signal, das zwischen 90.7 ppm und 
90.8 ppm zu finden ist. 




         (a)            (b)           (c) 
Abb. 51: 13C-NMR-Signale im aromatischen Bereich (119 – 148 ppm) und ihre Zuordnung für die 
drei Zielverbindungstypen mit (a) 1,4-Diethinylbenzen-, (b) Acetylen- oder (c) Tetrakis-
(4-ethinylphenyl)methan-Spacer (R = Aminosäure- oder Peptidhaftgruppe) am Beispiel 
der Verbindungen 1 (a), 7 (b) und 11 (c). 
Die Anzahl und Lage der 13C-NMR-Signale im Alkyl-C-Bereich ist mit Ausnahme des bei 
den tetragonalen Zielstrukturen auftretenden Signals des zentralen quartären C-Atoms (bei 
64.5 – 65.5 ppm) durch die peripheren Aminosäure- oder Peptidhaftgruppen bestimmt. Das 
Signal der Ester-Methylgruppe am C-Terminus wird nicht von der C-terminalen Aminosäure 
beeinflusst und liegt immer bei 51.7 – 52.0 ppm. Ist die Aminosäure L-Alanin Bestandteil der 
Haftgruppe, resultieren Signale bei 16.6 – 17.7 ppm und 48.3 – 49.5 ppm für die am α-C-
Atom befindliche Methylgruppe bzw. das α-C-Atom selbst. Die Signale für das jeweilige 
α-C-Atom der Glycin-Aminosäurebausteine liegen im Bereich von 40.5 – 42.9 ppm, wobei 
die genaue Signallage abhängig von der Position innerhalb der Peptidsequenz ist. 
Geringfügige Unterschiede ergeben sich für die 13C-NMR-Spektren der Zielverbindungen  
15 – 18, die über terminale Carboxylgruppen an Stelle von Estergruppierungen verfügen. In 
den Spektren dieser Verbindungen fehlt das Signal der Ester-Methylgruppe und das Signal 
des terminalen Carbonyl-C-Atoms erscheint im Vergleich zu den geschützten Derivaten 1, 2, 
7 und 8 leicht tieffeldverschoben. 
Anhand einiger charakteristischer Daten lassen sich aus 1D-NMR-Spektren qualitativ struk-
turelle Parameter für die Aminosäure- oder Peptidhaftgruppen-Molekülteile der Zielverbin-
dungen ableiten (vgl. Abschnitt 2.1.3). Diese sensitiven Parameter wie die chemische Ver-
schiebung der Protonen am α-C- und Amid-N-Atom sowie des α-C- und Amid-Carbonyl-C-
Atoms zeigen, dass identische Haftgruppen (Aminosäure oder Peptid) unabhängig vom Spa-
certyp in Lösung jeweils in der gleichen Konformation vorliegen. Dieser Sachverhalt lässt 
sich für Aminosäure- und Dipeptid-Derivate gut an Hand von Box-Plots veranschaulichen, in 
die auch die charakteristischen NMR-Daten der Vorstufen mit einfließen können (für Tri-
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peptid-Derivate sind nicht ausreichend Daten für die Darstellung in Form von Box-Plots vor-
handen). Die in den folgenden Abbildungen enthaltenen Box-Plots wurden mit Hilfe des Pro-
gramms SigmaPlot 8.0 (Copyright SPSS Inc. 1986 – 2001) erstellt. Die linke senkrechte Box-
Grenze symbolisiert dabei das untere Quartil und die rechte das obere Quartil, was bedeutet, 
dass die mittleren 50 % der untersuchten Daten innerhalb der Box liegen. Die schwarze 
senkrechte Linie innerhalb der Box repräsentiert den Median und die rote, gepunktete Linie 
den Mittelwert der untersuchten Daten. 












Abb. 52: Box-Plots für die konformationssensitiven NMR-Signale der Glycinmethylester-Derivate 
(Verbindungen 1, 7, 11, 32, 39 und 43) und Glycin-Derivate (Verbindungen 15, 17 und 29) 
(δ-Werte in ppm). 











Abb. 53: Box-Plots für die konformationssensitiven NMR-Signale der L-Alaninmethylester-Derivate 
(Verbindungen 2, 8, 12, 33, 40 und 44) und L-Alanin-Derivate (Verbindungen 16, 18 und 
30) (δ-Werte in ppm). 
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In Abb. 52 und Abb. 53 sind die entsprechenden Box-Plots für die Aminosäure- und Amino-
säuremethylester-Derivate dargestellt. Die Interquartilsabstände liegen dabei für 1H-chemi-
sche Verschiebungen im relativ engen Bereich von etwa 0.010 – 0.040 ppm und sind für 
N-H-Signale stets größer als für Cα-H-Signale. Für die charakteristischen chemischen Ver-
schiebungen in den 13C-NMR-Spektren liegen die Interquartilsabstände der Box-Plots im Be-
reich von ca. 0.02 – 0.11 ppm, wobei hier für die Carbonyl-C-Signale größere Interquartils-
abstände als für die Cα-Signale gefunden werden konnten. 
Die Box-Plots für die Dipeptidmethylester-Derivate sind in Abb. 54 enthalten. Für die Inter-
quartilsabstände der konformationssensitiven 1H-NMR-Signale konnte ein Bereich von etwa 
0.012 – 0.042 ppm bestimmt werden, während sich für die 13C-chemischen Verschiebungen 
Interquartilsabstände von 0.04 – 0.08 ppm ermitteln ließen. 
 
GlyGlyOMe-Derivate 
(Xaa = Gly) 
AlaGlyOMe-Derivate 


















Abb. 54: Box-Plots für die konformationssensitiven NMR-Signale der Glycylglycinmethylester-De-
rivate (Verbindungen 3, 9, 13, 34, 41 und 45) und L-Alanylglycinmethylester-Derivate 
(Verbindungen 4, 10, 14, 35, 42 und 46) (δ-Werte in ppm). 
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Für alle untersuchten Verschiebungsdaten lässt sich aus dem jeweils sehr kleinen Interquar-
tilsabstand ableiten, dass die zur Erstellung der Box-Plots verwendeten Werte der jeweiligen 
chemischen Verschiebung nur eine minimale Streuung aufweisen, woraus man schließlich 
schlussfolgern kann, dass sich die konformativen Parameter der Aminosäuren in den entspre-
chenden Haftgruppenelementen vergleichbarer Verbindungen kaum unterscheiden.  
Den Mittelwerten der einzelnen Verschiebungswerte kann dann entsprechend Tab. 4, Seite 
14, ein Sekundärstrukturtyp zugeordnet werden, welchem die Konformation der jeweiligen 
Aminosäure entspricht. Diese Zuordnung wurde in Tab. 18 vorgenommen, welche auch die 
Daten der Tripeptidmethylester-Derivate enthält, für die keine Box-Plots generiert werden 
konnten. 
Tab. 18:  Mittelwerte der zur qualitativen Zuordnung von Sekundärstrukturtypen verwendeten NMR-
Signale einzelner Aminosäuren in Aminosäure-, Aminosäuremethylester- und Peptidmethyl-
ester-Derivaten (in ppm). Die Werte sind entsprechend des Strukturtyps, für den sie spre-
chen, farbig gekennzeichnet: rot = Coil, grün = α-Helix und blau = β-Faltblatt. 
Verbindungstyp Amino-
säure Cα-H N-H Cα Carbonyl-C 
Sekundär-
strukturtyp 
---GlyOMe Gly1 4.03 9.07 41.30 170.32 β-Faltblatt 
---GlyOH Gly1 3.95 8.97 41.35 171.29 β-Faltblatt 
Gly1 3.93 8.92 42.49 169.51 β-Faltblatt ---GlyGlyOMe 
Gly2 3.87 8.37 40.65 170.32 Coil/β-Faltblatt 
Gly1 3.93 8.92 42.74 β-Faltblatt 
Gly2 41.75 169.20, 169.38 Coil/β-Faltblatt 
---GlyGlyGlyOMe 
Gly3 
3.77, 3.87 8.29, 8.29 
40.53 170.17 Coil/β-Faltblatt 
---AlaOMe Ala1 4.50 8.91 48.38 173.14 β-Faltblatt 
---AlaOH Ala1 4.44 8.81 48.35 174.22 β-Faltblatt 
Ala1 4.53 8.67 48.85 172.90 β-Faltblatt ---AlaGlyOMe 
Gly2 3.83/3.89 8.35 40.66 170.31 Coil/β-Faltblatt 
Ala1 4.49 8.73 49.38 172.69 β-Faltblatt 
Gly2 41.94 169.47 Coil/β-Faltblatt 
---AlaGlyGlyOMe 
Gly3 
3.76, 3.89 8.24, 8.29 
40.64 170.26 Coil/β-Faltblatt 
 
Aus Tab. 18 ist ersichtlich, dass in Lösung Konformationen überwiegen, welche der β-Falt-
blatt-Struktur entsprechen (für L-Alanin grundsätzlich). Auch Konformationen, die typischer-
weise in Coil-Strukturen vorliegen, können bei Gly-Resten beobachtet werden, wohingegen 
Konformationen, die α-helicalen Strukturen entsprechen, nur eine untergeordnete Rolle spie-
len. 
Neben obigen charakteristischen chemischen Verschiebungen kann auch die 3JHH-Kopplung 
zwischen N-H und Cα-H zur Gewinnung struktureller Informationen herangezogen werden 
(vgl. Abschnitt 2.1.3). Wie es auch schon für die vorher betrachteten sensitiven chemischen 
Verschiebungen der Fall war, unterscheiden sich auch die entsprechenden Kopplungskon-
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stanten für vergleichbare periphere Haftgruppenelemente nicht merklich. Tab. 19 enthält die 
Mittelwerte der relevanten 3JHH-Kopplungskonstanten. 
Tab. 19:  Mittelwerte der 3JHH-Kopplungskonstanten (in Hz) einzelner Aminosäuren in Aminosäure-, 
Aminosäuremethylester- und Peptidmethylester-Derivaten, die zur Zuordnung von Sekun-







---GlyOMe Gly1 5.70  ---AlaOMe Ala1 7.03 
---GlyOH Gly1 5.79  ---AlaOH Ala1 7.18 
Gly1 5.84  Ala1 7.37 ---GlyGlyOMe 
Gly2 5.82  
---AlaGlyOMe 
Gly2 5.86 
Gly1 5.72  Ala1 6.88 








   
Auch wenn für L-Alanin- und Glycin-Reste merkliche Unterschiede erkennbar sind, liegen 
die Kopplungskonstanten alle in dem Bereich, der für linksgängiges Polyglycin II als Sekun-
därstruktur (3JHH = 6.76 Hz) typisch ist, wenn man den charakteristischen φ-Winkel-Bereich 
von -80 ± 9° ansetzt (vgl. Tab. 3, Seite 10). Mit der Karplus-Beziehung (vgl. Abschnitt 2.1.3, 
Abb. 12, Seite 15) ergibt sich damit ein Intervall von 5.56 – 7.89 Hz für die relevante Kopp-
lungskonstante. Da der Bereich des linksgängigen Polyglycins II in der Karplus-Kurve zwi-
schen dem Bereich der rechtsgängigen α-Helix und den Bereichen der parallelen bzw. auch 
antiparallelen β-Faltblatt-Strukturen angeordnet ist, wäre es auch denkbar, dass die ermittel-
ten Kopplungskonstanten aus einer schnellen Fluktuation zwischen diesen Konformationen 
resultieren und somit für die Zuordnung von Strukturtypen wenig aussagekräftig sind. Eben-
falls zu berücksichtigen ist, dass die Konformation eines Aminosäurerests neben dem Torsi-
onswinkel φ auch durch den Torsionswinkel ψ bestimmt wird, der über die heteronukleare 
Spin-Spin-Kopplung zwischen dem N-Atom eines Aminosäurerests und dem Cα-H-Atom des 
vorhergehenden Aminosäurerests zugänglich ist142 und mittels einfacher Standard-NMR-
Spektroskopie nicht ermittelt werden kann. Trotz allem stimmen die über die Analyse der 
Kopplungskonstanten erhaltenen Sekundärstrukturtypen relativ gut mit den durch Kristall-
strukturanalyse bestimmten Konformationen überein, die zum überwiegenden Teil dem links-
gängigen Polyglycin-II-Typ zugeordnet werden können (vgl. Abschnitt 4.6). Verlässt man 
sich dagegen – auch unter der Annahme, dass die Bestimmung von Kopplungskonstanten 
stärker fehlerbehaftet sein kann als die Bestimmung chemischer Verschiebungen – eher auf
                                                 
142
  L. J. Smith, K. A. Bolin, H. Schwalbe, M. W. MacArthur, J. M. Thornton, C. M. Dobson, J. Mol. Biol. 1996, 
255, 494. 
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die in Tab. 18 vorgenommene, qualitative Konformationszuordnung über sensitive chemi-
sche Verschiebungen in 1H- und 13C-NMR-Spektren, deutet dies mehr darauf hin, dass sich 
die Konformationen in Lösung und im Festkörper bzw. Kristall deutlich unterscheiden. 
3.6.4 IR-Spektroskopie 
Aus den IR-Spektren der Zielsubstanzen und ihrer Vorstufen sind strukturelle Informationen 
erhältlich, welche zur Identifizierung und Charakterisierung der Verbindungen herangezogen 
werden können. Aufgrund des komplexen Aufbaus der Zielverbindungen und der damit ver-
bundenen zahlreichen möglichen Schwingungen einzelner Molekülteile werden lediglich ei-
nige charakteristische Banden ausgewertet, die von maßgeblichen Strukturelementen (z. B. 
C≡C-Dreifachbindung, Methylester- oder Carboxylgruppe, Amid-/Peptidbindung, p-disubsti-
tuierter Aromat) hervorgerufen werden. 
Für die in den Zielverbindungen 1 – 6 und 11 – 16 vorhandenen C≡C-Dreifachbindungen des 
Spacergrundgerüsts, welche in Konjugation mit Phenylringen stehen, resultiert infolge der 
C≡C-Streckschwingung erwartungsgemäß eine schwache Bande im Bereich von 2208 bis 
2217 cm-1. Aufgrund der symmetrischen Substitution der zentralen Dreifachbindung in den 
Zielstrukturen 8 – 10, 17 und 18 ist die C≡C-Streckschwingung IR-inaktiv. Es ist daher keine 
entsprechende Bande zu beobachten. 
Alle Zielstrukturen enthalten p-substituierte Phenylringe, die aufgrund des Substitutionsmus-
ters zu einer typischen Bande führen, welche durch eine CAr–H-Deformationsschwingung 
(out of plane) entsteht. Für die Verbindungen 1 – 6 und 11 – 16 sind aufgrund der zwei 
verschieden substituierten aromatischen Systeme zwei Banden mittlerer bis starker Intensität 
zu beobachten. Für Moleküle mit linearem Spacer (1 – 6, 15, 16) liegen diese Banden bei 
Wellenzahlen um 839 cm-1 und 853 cm-1; für Verbindungen mit tetragonalem Spacer (11 – 
14) sind sie bei 821 cm-1 und etwa 856 cm-1 zu finden. Für Zielstrukturen mit Acetylen-Spa-
cer (7 – 10, 17, 18) resultiert nur eine Bande, die im Bereich von 846 – 862 cm-1 liegt. Den 
C=C-Streckschwingungen des aromatischen Gerüsts können in allen Zielverbindungen inten-
sitätsstarke Banden bei etwa 1606 cm-1 und im Bereich von 1502 – 1515 cm-1 zugeordnet 
werden. 
Die C-Termini der peripheren Haftgruppen liegen in den hergestellten Zielverbindungen ent-
weder in geschützter Form (als Methylester) oder ungeschützt (als Carboxylgruppe) vor, was 
sich auch in den IR-Spektren widerspiegelt. Eine Unterscheidungsmöglichkeit bietet hier die 
C=O-Streckschwingung der Carbonylgruppe, die im Falle von Methylester-Derivaten im Be-
reich von 1733 – 1749 cm-1 auftritt und für Verbindungen mit freien terminalen Carboxyl-
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gruppen bei Wellenzahlen von etwa 1708 cm-1 lokalisiert ist (jeweils sehr intensive Bande). 
Für die Zielstrukturen mit freien Carboxylgruppen lässt sich aus der Lage dieser IR-Bande 
ableiten, dass diese in assoziierter Form (Wasserstoffbrücken) vorliegen. Die Methylester-
Derivate 1 – 14 lassen sich weiterhin durch die asymmetrische C–H-Streckschwingung der 
Methylgruppe bei ca. 2949 cm-1 (schwache Bande), die asymmetrische Deformationsschwin-
gung der Methylgruppe im Bereich von 1432 – 1451 cm-1 (mittlere Intensität) und die asym-
metrische (O–C–O)-Streckschwingung (intensive Bande im Intervall von 1204 – 1226 cm-1) 
identifizieren, die in den IR-Spektren der Aminosäure-Derivate 15 – 18 nicht auftreten. Hier 
kann allerdings ein charakteristisches Bandendublett mit Banden bei ca. 1244 cm-1 und etwa 
1276 cm-1 der C–O-Streckschwingung (assoziierte Carboxylgruppen) zugeordnet werden. 
Von besonderem Interesse sind die charakteristischen Banden der Amid- bzw. Peptidgruppen 
(vgl. Tab. 6, Seite 17), da sich aus diesen qualitativ konformative Aussagen ableiten lassen 
(siehe Abschnitt 2.1.3). Von den neun zu erwartenden Banden, die durch Amid- und Peptid-
bindungen hervorgerufen werden (Amid A, B, I – VII), konnten die drei intensitätsstarken 
(Amid A, I und II) für alle Zielverbindungen zugeordnet werden. In Tab. 20 wurden die Wel-
lenzahlen dieser drei Banden für alle Zielstrukturen und entsprechenden Vorstufen zusam-
mengefasst und eine Zuordnung von Sekundärstrukturtypen über die Wellenzahl der Amid-I-
Bande nach Tab. 7, Seite 18, vorgenommen. 
Betrachtet man zunächst die Amid-A-Bande, deren Wellenzahl ein Maß für die Stärke auftre-
tender N–H·· ·O=C-Wasserstoffbrücken ist143, fällt auf, dass diese Bande bei den tetragonalen 
Derivaten 11, 12 und 14 bei relativ hohen Wellenzahlen auftritt, was dafür spricht, dass die 
Protonen der Amid- oder Peptidgruppen dieser Verbindungen gar nicht in Wasserstoff-
brücken involviert sind oder aber diese nur sehr schwach sind. Dieser Sachverhalt ist insofern 
nachvollziehbar, da aufgrund der Spacergeometrie in diesen Verbindungen möglicherweise 
andere Wechselwirkungen in den Vordergrund treten, weil die N-gebundenen Protonen nicht 
so leicht zugänglich sind. Alle anderen Amid-A-Banden im Bereich von 3231 – 3367 cm-1 
sprechen für N–H···O=C-Kontakte, allerdings mit variabler Stärke, wobei sich das Auftreten 
mehrerer Banden in diesem Bereich u. a. durch die Ausbildung von verschieden starken Was-
serstoffbrücken im Festkörper erklären lässt, was auch in einigen Kristallstrukturen bestätigt 
werden konnte (z. B. für 35, 45 und 46; vgl. Abschnitte 4.3.4, 4.4.3 und 4.4.4). Aus den Zu-
ordnungen bestimmter Konformationen bzw. Sekundärstrukturtypen über die Amid-I-Banden 
können keine Tendenzen zur Abhängigkeit von Haftgruppe oder Spacer gefunden werden. 
                                                 
143
  S. Krimm, J. Bandekar, Adv. Protein Chem. 1986, 38, 181. 
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Offensichtlich ist es also über die konformationssensitiven Banden im IR-Spektrum auch 
nicht möglich von einem über Kristallstrukturanalyse ermittelten H-Brücken-Motiv in der 
Festkörperstruktur einer Vorstufe auf das im Festkörper einer resultierenden Zielverbindung 
zu schließen. 
Tab. 20:  Wellenzahlen (cm-1) der Amid-Banden A, I und II und Zuordnung von Sekundärstrukturty-
pen für die Zielverbindungen 1 – 18 sowie ausgewählte Vorstufen. 
Verbindung Amid A Amid I Amid II Sekundärstrukturtyp 
1 3348, 3307 1635 1543 β-Faltblatt 
7 3338 1635 1553 β-Faltblatt 
11 3417 1670 1527 310-Helix 
32 3262 1647 1559 Coil 
39 3281 1651 1546 rechtsgängige α-Helix 
43 3265 1625 1546 β-Faltblatt 
2 3281 1635 1537 β-Faltblatt 
8 3288 1638 1537 β-Faltblatt 
12 3417 1660 1527 rechtsgängige α-Helix/310-Helix 
33 3326 1635 1530 β-Faltblatt 
40 3294 1632 1543 β-Faltblatt 
44 3332, 3246 1641 1530 Coil 
3 3310 1660, 1635 1540 rechtsgängige α-Helix/310-Helix, 
β-Faltblatt 
9 3307 1660, 1632 1540 rechtsgängige α-Helix/310-Helix, 
β-Faltblatt 
13 3326 1663 1537 310-Helix 
34 3307 1666, 1638 1546 310-Helix, β-Faltblatt 
41 3297 1676, 1641 1546 antiparalleles β-Faltblatt, Coil 
45 3332, 3291, 3231 1670, 1641 1559 310-Helix, Coil 
4 3297 1657, 1641 1537 rechtsgängige α-Helix, Coil 
10 3297 1670, 1644 1530 310-Helix, Coil 
14 3398 1651 1524 rechtsgängige α-Helix 
35 3319, 3275 1660, 1638 1540 310-Helix, β-Faltblatt 
42 3351, 3291 1673, 1647 1537 antiparalleles β-Faltblatt, Coil 
46 3297, 3265 1663, 1625 1559, 1537 310-Helix, β-Faltblatt 
5 3307 1651 1540 rechtsgängige α-Helix 
36 3291 1651 1549 rechtsgängige α-Helix 
6 3307 1663, 1648 1537 310-Helix, rechtsgängige α-Helix 
37 3284 1689, 1654, 1628 1534 antiparalleles β-Faltblatt, 
rechtsgängige α-Helix, β-Faltblatt 
15 3297 1635 1540 β-Faltblatt 
17 3297 1641 1540 Coil 
29 3294 1638 1540 β-Faltblatt 
16 3284 1635 1540 β-Faltblatt 
18 3294 1635 1537 β-Faltblatt 
30 3367 1651 1530 rechtsgängige α-Helix 
 
3.6.5 Massenspektroskopie 
Die Identität der synthetisierten Zielverbindungen 1 – 18 und auch der entsprechenden Vor-
stufen konnte mittels der angefertigten Massenspektren bestätigt werden. Als Methoden zur 
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Analyse der Zielsubstanzen wurden dabei ESI- und APCI-MS, jeweils im Positiv- oder Ne-
gativmodus, und in einigen Fällen auch MALDI-MS (für die relativ schlecht löslichen Ver-
bindungen 5, 11 – 14) genutzt. Für die massenspektroskopische Charakterisierung der Vor-
stufen kam auch die GC-MS zum Einsatz. 
Bemerkenswert ist die Bildung von Clustern bei den Zielverbindungen 9, 10, 17 und 18 
sowie bei den Vorstufen 29 – 31, 34, 35 und 37, die bei den ESI-Messungen aufgetreten ist. 
Mit der sanften Elektrospray-Ionisierungsmethode konnten hier Addukte aus zwei und 
teilweise sogar drei Molekülen der jeweiligen Verbindung nachgewiesen werden.  
3.6.6 Elementaranalysen 
Die durch die Elementaranalysen der Zielsubstanzen 1 – 18 ermittelten prozentualen Gehalte 
an Kohlenstoff, Wasserstoff und Stickstoff weichen für einige Verbindungen trotz intensiver 
Trocknung unter Vakuum mehr oder weniger stark von den berechneten Werten ab. Dies be-
trifft v. a. die relativ schlecht löslichen 1,4-Diethinylbenzen-Derivate mit Dipeptid- oder Tri-
peptidmethylesterhaftgruppen (Verbindungen 3 – 6) mit einer maximalen Abweichung von 
0.79 % für den N-Gehalt der Verbindung 5. In einigen Fällen (Verbindungen 6, 10, 16 und 
17) konnte durch Einbeziehen von Kristallwasser eine bessere Übereinstimmung zwischen 
berechneten und gefundenen Werten erreicht werden. Größere Differenzen treten hingegen 
für die tetragonalen Zielverbindungen 11 – 14 auf, wo maximale Abweichungen bis zu 
2.55 % für den C-Gehalt der Verbindung 12 gefunden wurden. Die Abweichungen für die 
tetragonalen Zielstrukturen und teilweise auch für die linearen Zielverbindungen können 
durch noch vorhandene Lösungsmittelreste (z. B. N,N-Dimethylformamid, Essigsäureethyl-
ester, Wasser) erklärt werden. Denkbar wäre hier auch, dass schon im Reaktionsverlauf Lö-
sungsmittel oder auch das Edukt 20 oder 25 im Reaktionsprodukt, welches während der 
Kupplungsreaktion als schwerlöslicher Feststoff ausfällt, eingeschlossen werden. Bedingt 
durch die schlechte Löslichkeit der Zielverbindungen konnte eine Reinigung in vielen Fällen 
nur über Waschschritte mit diversen Lösungsmitteln erfolgen, wobei es hier durchaus mög-
lich ist, dass Spuren von Verunreinigungen (z. B. Palladium-Spezies aus dem Katalysator-
System der Sonogashira-Hagihara-Kupplungen), die zu Abweichungen bei den Elementar-
analysen führen dürften, nicht entfernt werden konnten. Darauf deutet bei den Verbindungen 
11 – 14 die meist ins Braun gehende Färbung der Reaktionsprodukte hin. Die Elementar-
analysen der synthetisierten Vorstufen zeigen im Vergleich zu den Zielprodukten alle eine 
gute Übereinstimmung zwischen berechneten und gefundenen Werten. 
 




Um zu untersuchen, ob die Fluoreszenzeigenschaften der Zielverbindungen eine Abhängig-
keit vom zugrunde liegenden Spacertyp, von der Länge und Art der peripheren Haftgruppen 
bzw. auch der Art der C-terminalen Carboxylgruppen (frei oder Ester-geschützt) zeigen, wur-
den Anregungs- und Emissionsspektren der Substanzen im Lösungsmittel Dimethylsulfoxid 
aufgenommen. Alle Spektren wurden mit gleichbleibenden Geräteparametern gemessen, wo-
durch eine Vergleichbarkeit der Intensität gegeben ist. Die Konzentration der Lösungen war 
üblicherweise 1 mmol/l, lediglich die Verbindungen mit Acetylen-Spacer (7 – 10, 17, 18) 
mussten bei einer höheren Konzentration (10 mmol/l) gemessen werden, da mit 1 mM Lösun-
gen keine ausreichende Intensität vorlag. Weiterhin konnte Verbindung 5 aufgrund ihrer 
schlechten Löslichkeit nur mit einer Konzentration von 0.1 mmol/l untersucht werden. 
Für die Fluoreszenzspektren der 1,4-Diethinylbenzen-basierten Zielstrukturen 1 – 6, 15 und 
16 (Abb. 55) ist kein Einfluss des Spacergerüsts festzustellen, da für die Emissionsmaxima 
λEm, max ein relativ großer Bereich von 389 – 451 nm zu finden ist (vgl. Tab. 21).  
Auffallend ist, dass das Aminosäuremethylester-Derivat 2 und das Aminosäure-Derivat 16 in 
Abb. 55 (b) im Vergleich zum Dipeptid- und Tripeptidmethylester-Derivat (4 und 6) jeweils 
eine höhere Intensität im Emissionsspektrum aufweisen. In dieser Reihe wird auch mit 
zunehmender Länge der Haftgruppen eine bathochrome Verschiebung von λEm, max festge-
stellt. Für die Aminosäure-Derivate kommt es durch Entfernung der Schutzgruppe in beiden 
Fällen zur bathochromen Verschiebung des Emissionsmaximums (389 und 412 nm für 1 und 
15 sowie 398 und 413 nm für 2 und 16) und analog auch des Maximums im jeweiligen An-
regungsspektrum, wobei die Stokes-Verschiebung der Aminosäuremethylester-Derivate je-
weils größer ist als die der Aminosäure-Derivate (vgl. Tab. 21). Für die Reihe der Glycin-
basierten Verbindungen (1 bzw. 15, 3 und 5) ist keine Tendenz bezüglich der Abhängigkeit 
des Emissionsmaximums von der Haftgruppenlänge erkennbar. Hier kommt es lediglich 
beim Übergang von Aminosäure- oder Aminosäuremethylester-Derivat zum Peptidmethyl-
ester zu einer bathochromen Verschiebung. Beim Übergang zum Tripeptidmethylester tritt 
hingegen wieder eine hypsochrome Verschiebung auf, wobei hier allerdings anzumerken ist, 
dass die Vergleichbarkeit aufgrund der verschiedenen Konzentrationen (vgl. Tab. 21) nur be-
dingt gegeben ist. Weitere lokale Emissionsmaxima bei den Aminosäure-Derivaten 15 und 
16 und auch beim Tripeptidmethylester-Derivat 5 können beispielsweise durch Excimerbil-
dung hervorgerufen werden. 
























































Abb. 55: Anregungs- (An) und Emissionsspektren (Em) der Verbindungen mit 1,4-Diethinylbenzen-
Spacer und Glycin (a) oder L-Alanin (b) als erster Aminosäure der peripheren Haftgrup-
pen. Da Verbindung 5 aufgrund ihrer schlechten Löslichkeit bei einer geringeren Konzen-
tration vermessen wurde als die anderen Verbindungen (vgl. Tab. 21), sind nicht alle In-
tensitäten direkt miteinander vergleichbar. 
Die für die Zielstrukturen mit Acetylen-Spacer (7 – 10, 17, 18) erhaltenen Fluoreszenzspek-
tren sind in Abb. 56 gezeigt. Analog zu den vorher diskutierten 1,4-Diethinylbenzen-basier-
ten Zielverbindungen ist auch hier keine direkte Abhängigkeit vom Spacergerüst erkennbar 
(λEm, max-Werte von 394 – 451 nm). 
In der Reihe der Glycin-basierten Derivate 7, 9 und 17 [Abb. 56 (a)] kommt es beim Über-
gang vom Glycinmethylester- zum Glycin-Derivat (7 bzw. 17) zu einer leichten bathochro-
men Verschiebung des Fluoreszenzemissionsmaximums; beim Übergang von 7 zum Glycyl-
glycinmethylester 9 tritt hingegen eine hypsochrome Verschiebung, verbunden mit einer star-
ken Verringerung der Fluoreszenzintensität, auf. Bei den Verbindungen, die L-Alanin enthal-
ten, ist die Tendenz genau umgekehrt, da hier beim Übergang vom L-Alaninmethylester- zum 
L-Alanin-Derivat (8 bzw. 18) eine leichte hypsochrome Verschiebung von λEm, max zu beo-
bachten ist, während das Emissionsmaximum des Dipeptid-Derivats 10 im Vergleich zu Ziel-
verbindung 8 bathochrom verschoben ist [Abb. 56 (b)]. 

























































Abb. 56: Anregungs- (An) und Emissionsspektren (Em) der Verbindungen mit Acetylen-Spacer und 
Glycin (a) oder L-Alanin (b) als erster Aminosäure der peripheren Haftgruppen. 
Auch für die in Abb. 57 dargestellten Fluoreszenzspektren der Zielverbindungen mit Tetra-
kis(4-ethinylphenyl)methan als Spacer (11 – 14) ist keine Abhängigkeit vom zentralen Mole-
külgerüst auszumachen. Beim Übergang von Verbindung 11 zur jeweils um einen Glycin-
Rest pro Haftgruppe verlängerten Verbindung 13 tritt eine starke bathochrome Verschiebung 
um 136 nm auf. Bemerkenswerterweise sind die Emissionsspektren der Verbindungen 12 
(L-Alaninmethylesterhaftgruppen) und 14 (L-Alanylglycinmethylesterhaftgruppen) nahezu 
identisch. Ein Unterschied ist hier lediglich für die Fluoreszenzintensität zu beobachten. Das 
Auftreten eines jeweils zweiten lokalen Emissionsmaximums in den Spektren dieser beiden 
Verbindungen kann auf die Bildung von Excimeren zurückzuführen sein. 
In Tab. 21 sind abschließend alle charakteristischen Daten der Fluoreszenzmessungen wie 
Probenkonzentrationen, Anregungs- und Emissionsmaxima sowie Stokes-Verschiebungen für 
alle Zielstrukturen zusammengefasst. 























Abb. 57: Anregungs- (An) und Emissionsspektren (Em) der Verbindungen mit Tetrakis(4-ethinyl-
phenyl)methan-Spacer. 
Tab. 21:  Charakteristika der fluoreszenzspektroskopischen Untersuchungen der Zielverbindungen. 





Stokes-Verschiebung An/Emν∆  
(cm-1) 
1 1.0 373 389 1103 
2 1.0 374 398 1612 
3 1.0 398 423 1485 
4 1.0 389 415 1611 
5 0.1 383 (368)* 398 (413, 432)* 984 
6 1.0 406 451 2458 
7 10.0 367 411 2917 
8 10.0 356 405 3399 
9 10.0 352 399 3346 
10 10.0 405 451 2518 
11 1.0 339 376 2903 
12 1.0 369 421 (442)* 3347 
13 1.0 445 512 2941 
14 1.0 367 422 (443)* 3551 
15 1.0 403 412 542 
16 1.0 396 413 1040 
17 10.0 373 415 2714 
18 10.0 355 394 2788 
*
 Weitere lokale Maxima sind jeweils in Klammern angegeben. 
3.6.8 Kristallisationsversuche 
Bei den im Rahmen der vorliegenden Arbeit hergestellten Zielsubstanzen lag ein besonderes 
Augenmerk auf der Aufklärung der vorliegenden Molekülstrukturen auch im Festkörper. Au-
ßerdem von Bedeutung waren die Untersuchung des überwiegend durch H-Brücken determi-
nierten Packungsverhaltens und dessen Abhängigkeit vom Spacertyp sowie der Art und Län-
ge der daran gebundenen Linkerfragmente. Weiterhin ist bei den hergestellten Zielverbin-
dungen eine Bildung poriger Festkörper denkbar (v. a. bei den Tetraphenylmethan-Deriva-
ten), da sie zum einen über geeignete starre zentrale Baugruppen (Spacer und Linker) verfü-
3 Lösungsweg und Ergebnisse 
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gen, welche zur Porenbildung notwendig sind, und zum anderen mit den Aminosäure- oder 
Peptid-basierten Haftgruppen so funktionalisiert sind, dass Wasserstoffbrücken ausgebildet 
werden können, die zur Stabilisierung der Festkörperstruktur beitragen. 
Eine geeignete Methode zur Aufklärung des Packungsverhaltens der Moleküle im Festkörper 
sowie der Molekülstruktur selbst stellt die Röntgenkristallstrukturanalyse dar. Mittels Kris-
tallstrukturanalysen werden außerdem die Abmessungen eventuell auftretender Poren im 
Kristallverband direkt zugänglich und überdies sind Informationen zu eventuell eingelagerten 
Gastmolekülen erhältlich. 
Voraussetzung für eine Kristallstrukturanalyse ist das Vorliegen eines Einkristalls, der in der 
Regel durch gezielte Kristallisationsversuche gezüchtet wird. 
Für die vorliegende Arbeit wurden zahlreiche Anstrengungen zur Züchtung geeigneter Ein-
kristalle unternommen. Die Kristallisationsversuche wurden sowohl mit den verschieden 
funktionalisierten Aminosäure- und Peptidvorstufen 29 – 46 als auch mit den erhaltenen Ziel-
strukturen 1 – 18 durchgeführt, wobei in der Regel die Methode der Verdampfungskristal-
lisation angewandt wurde. Auch mit einigen Spacerkomponenten wurden Kristallisationsver-
suche durchgeführt, wenn deren Kristallstrukturen noch nicht literaturbekannt waren. Für die 
Verbindungen 1 – 18 und auch einige Vorstufen wie 36 und 38 kamen dabei aufgrund der 
eingeschränkten Löslichkeit für Kristallisationsversuche vorwiegend die Lösungsmittel Di-
methylsulfoxid und N,N-Dimethylformamid oder Gemische aus beiden zum Einsatz. Für die 
restlichen Verbindungen wurden in Abhängigkeit von deren Löslichkeit auch Lösungsmittel 
wie Methanol, Diethylether oder Essigsäureethylester (oder entsprechende Gemische) ge-
nutzt. Trotz aller Anstrengungen zur Züchtung geeigneter Einkristalle konnte aus der Palette 
der achtzehn Zielverbindungen lediglich eine Kristallstruktur (Verbindung 8) bestimmt wer-
den. In allen anderen Fällen wurden an Stelle von Einkristallen stets feine Niederschläge er-
halten, wobei auch die Anwendung weiterer Kristallisationstechniken, wie z. B. der Lösungs-
mitteldiffusion, keine Verbesserungen brachte. Im Vergleich zu den Zielstrukturen konnten 
hingegen zahlreiche Erfolge für die entsprechenden Vorstufen verbucht werden, von denen 
die Aufklärung zwölf neuer Kristallstrukturen gelang. Die Ergebnisse der Kristallstrukturana-







Kristalle der ethinylgeschützten tetragonalen Spacervorstufe 24 konnten durch Umkristal-
lisation aus Toluen erhalten werden. Bei den entstandenen Kristallen, welche in der triklinen 
Raumgruppe 1P  vorliegen, handelt es sich um ein Clathrat mit Toluen. Das Clathrat ist je-
doch relativ instabil, was sich durch schnelle Trübung der Kristalle bei längerem Stehenlas-
sen an der Luft bemerkbar macht. Durch die vorgegebene Spacergeometrie resultiert inner-
halb des Kristalls ein poröses Wirtgitter, in dessen Poren sich die Toluen-Moleküle befinden. 
Im Rahmen der Kristallstrukturanalyse gelang es jedoch trotz Tieftemperaturmessung bei 
123 K nicht, diese anscheinend nur sehr locker gebundenen Toluen-Moleküle genau zu loka-
lisieren und zu verfeinern, weshalb die hohe verbleibende Restelektronendichte innerhalb der 
Poren mit Hilfe der SQUEEZE-Routine des Programms PLATON (vgl. Abschnitt 6.1) ent-
fernt und auf eine ungefähre Anzahl von vier Toluen-Molekülen pro Elementarzelle umge-
rechnet wurde. Die weitere Strukturverfeinerung erfolgte dann auf Grundlage des lösungs-
mittelfreien Wirtgitters (Tab. 30, Anhang, Seite I, für Details und Daten zur Strukturverfeine-
rung). Die mittels Kristallstrukturanalyse ermittelte molekulare Struktur der tetragonalen 
Spacervorstufe ist in Abb. 58 gezeigt. 
 




Die Bindungswinkel am zentralen, quartären C-Atom C1 liegen im Bereich von 102.88(12) 
bis 114.53(14)° (Tab. 37, Anhang, Seite VIII), was bedeutet, dass trotz der sperrigen Substi-
tuenten oder auch packungsbedingt keine nennenswerten Abweichungen von der idealen 
Tetraedergeometrie auftreten. Die von C1 ausgehenden vier Seitenarme des Moleküls sind 
mit Ausnahme der Methyl- und Hydroxylgruppen jeweils annähernd planar (Tab. 22); eine 
merkliche Abweichung von der Planarität ist nur für den Arm C1, C24 – C32 (Ebene C in 
Tab. 22) festzustellen. Die Interplanarwinkel zwischen den Seitenarm-Ebenen A – D liegen 
im Bereich von 55.22(7) – 87.97(4)° (Tab. 22). Die vier Molekül-Seitenarme unterscheiden 
sich in der Stellung der C-O-Bindung zur jeweiligen mittleren Ebene, was durch verschiede-
ne Interplanarwinkel zur entsprechenden (Alkin)C-C-O-Ebene zum Ausdruck kommt (Tab. 
22). 
Tab. 22:  Planare Molekülteile in der Molekülstruktur der Verbindung 24. 
Interplanarwinkel zur Ebene (°) zur Ebene ge- 
hörende Atome  Ebene 
Atom mit maximaler 
Abweichung (Å) A B C D C-C-O* 
C1, C2 – C10 A C2 [-0.0431(15)] - 62.35(6) 87.97(4) 53.36(5) 69.74(9) 
C1, C13 – C21 B C1 [-0.0389(14)] 62.35(6) - 55.22(7) 84.97(3) 75.97(11) 
C1, C24 – C32 C C1 [0.1672(15)] 87.97(4) 55.22(7) - 60.63(5) 19.30(25) 
C1, C35 – C43 D C43 [0.0739(14)] 53.36(5) 84.97(3) 60.63(5) - 67.94(12) 
*
 C-C-O ist die mittlere Ebene durch das jeweilige (Alkin)C-C-O-Fragment. 
In der Kristallpackung fungieren die vier Hydroxylgruppen der Wirtverbindung 24 als H-
Brücken-Donoren und -Akzeptoren und sind somit maßgeblich an der Stabilisierung des 
Wirtgitters beteiligt. Bemerkenswert ist dabei die Ausbildung cyclischer Wasserstoffbrücken-
bindungssysteme des )8(R44 -Typs144 (Abb. 59), wobei die daran beteiligten einzelnen Wech-
selwirkungen in etwa gleich stark sind und sich in ihren Parametern kaum unterscheiden 
(Tab. 45, Anhang, Seite XI). 
Durch das tetramere H-Brückensystem ergibt sich innerhalb der Packung ein schichtartiger 
Aufbau mit parallel zur ( 101 )-Fläche angeordneten Schichten (Abb. 60). Innerhalb einer 
Schicht sind die stabilisierenden H-Brücken jeweils an der Ober- und Unterseite lokalisiert. 
In diesen Bereichen kommt es weiterhin zur partiellen Durchdringung einzelner Schichten 
(Abb. 61). Zwischen verschiedenen Schichten treten dabei aber keine Wasserstoffbrücken-
Wechselwirkungen auf. 
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Abb. 59: H-Brückenbindungsmotiv in der Kristallstruktur der Verbindung 24 (H-Brücken als gestri-
chelte Linien). Das H-Brücken-Tetramer wird durch vier Hydroxylgruppen verschiedener 
Moleküle gebildet. Gezeigt sind nur die relevanten endständigen Molekülteile. Nicht rele-
vante H-Atome wurden aus Gründen der Übersichtlichkeit weggelassen. 
 
Abb. 60: Schichtstruktur mit Blick in Richtung der [ab]-Flächendiagonalen. Die H-Brücken des 
charakteristischen Wasserstoffbrückenmotivs sind als gestrichelte Linien dargestellt. Auf 
die Darstellung nicht relevanter H-Atome wurde der Übersichtlichkeit halber verzichtet. 
 
Abb. 61: Packungsbild in Richtung der [ab]-Flächendiagonalen mit zwei sich durchdringenden 
Schichten (Bildmitte). H-Brücken sind als gestrichelte Linien dargestellt. Nicht relevante 
H-Atome wurden weggelassen. 
Bei Betrachtung des Wirtgitters in Richtung der kristallographischen a-Achse sind Kanäle 
erkennbar, welche parallel zur a-Achse verlaufen (Abb. 62). Innerhalb der Packung existieren 




bei formal einen großen (ca. 8.9 ×  4.9 Å2) und einen kleinen Kanal (ca. 3.3 ×  1.9 Å2) [Abb. 
62 (b) und (c)]. Die Toluen-Moleküle, welche vor der Strukturverfeinerung rechnerisch ent-
fernt wurden, sind innerhalb des größeren Kanals, dessen innere Oberfläche hydrophob bzw. 
lipophil ist, locker gebunden. Mit Hilfe des Programms PLATON lässt sich für die Elemen-
tarzelle ein Packungsindex von 51 % und ein lösungsmittelzugängliches Volumen von 
738.2 Å3 [vgl. Abb. 62 (c)], was 31 % des Volumens der Elementarzelle entspricht, berech-
nen. 
      
    (a)          (b) 
 
              (c) 
Abb. 62: Kristallpackung in Richtung der kristallographischen a-Achse als Kugel-Stab-Modell ohne 
nicht relevante H-Atome (a) und als Kalottenmodell unter Berücksichtigung aller H-Atome 
(b) sowie Darstellung der lösungsmittelzugänglichen Oberfläche, welche das lösungsmit-
telzugängliche Volumen abgrenzt (c). In den drei Teilabbildungen sind jeweils zwei ver-






Ob das in der Kristallstruktur vorliegende Wirtgitter auch nach dem Lösungsmittelaustritt, 
welcher sich durch eine schnelle Kristalltrübung an der Luft bemerkbar macht, noch stabil 
ist, wurde durch Aufnahme eines Pulverdiffraktogramms einer im Vakuum getrockneten Pro-
be der Substanz untersucht. Das so erhaltene Pulverdiffraktogramm ist in Abb. 63 mit dem 
aus der Kristallstruktur simulierten verglichen. 
 
Abb. 63: Vergleich der Pulverdiffraktogramme von Verbindung 24. Dargestellt sind das gemessene 
Pulverdiffraktogramm einer im Vakuum getrockneten Probe (blau) und das aus den Kris-
tallstrukturdaten simulierte Pulverdiffraktogramm (rot). 
Der Vergleich zeigt, dass nach dem Austritt des Lösungsmittels eine andere Kristallstruktur 
vorliegt, da sich die Reflexlagen beider Pulverdiffraktogramme deutlich unterscheiden. Folg-
lich ist das Wirtgitter mit seinen Kanälen nur in Anwesenheit des Gast-Lösungsmittels Tolu-
en stabil und nach dessen Austritt entsteht nach dem Prinzip der dichtesten Packung von 
Kitaigorodskii145 wahrscheinlich eine andere Kristallstruktur, die nicht mehr über entspre-
chende Hohlräume verfügt. 
Das der Kristallstruktur zugrunde liegende Tetraphenylmethan-Gerüst ist ein prädestinierter 
Baustein für das Crystal Engineering von diamantartigen Netzwerkstrukturen146. Eine CSD-
Recherche (Version 5.32, November 2010) liefert für eine Suche nach p-substituierten Tetra-
phenylmethan-Derivaten mit jeweils vier identischen Substituenten 76 Einträge. Für die Tet-
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racarbonsäure147 (5 Einträge) und die Tetranitroverbindung148 (15 Einträge) als einfache Tetra-
phenylmethan-Derivate sowie für das Tetraphenylmethan149 selbst (8 Einträge) ist das Kristal-
lisations- und Einschlussverhalten besonders gut untersucht, aber auch Kristallstrukturen von 
entsprechenden Halogen- und Pseudohalogenverbindungen149(c),150 (7 Einträge) sind bekannt. 
Neben den bereits genannten Kristallstrukturen, sind auch schon Strukturen mit diversen ace-
tylenischen Substituenten in p-Stellung dokumentiert, die eine gewisse Ähnlichkeit mit der 
hier untersuchten Verbindung 24 aufweisen (Ethinyl-151, Bromethinyl-152 und Phenylethinyl-
Derivat153). 
Ein um jeweils eine Acetylen-Einheit verlängertes Analogon (jeweils 5-Methyl-5-hydroxy-
hexa-1,3-diinyl-Substituent in p-Stellung) zur Verbindung 24 wurde von Guo et al. beschrie-
ben152, wobei die für die Kristallstrukturanalyse verwendeten Kristalle nur eine geringe Streu-
kraft besaßen und demzufolge zu einer unzureichenden Qualität der Kristallstruktur führten. 
Weitere Probleme bei der Strukturverfeinerung bereitete die Restelektronendichte in den 
vorhandenen Kanälen, welche trotz Kristallisation aus Butan-2-on nur in Form von Wasser-
molekülen modelliert werden konnte. Nichtsdestotrotz lassen sich Aussagen über das zugrun-
de liegende Wirtgitter treffen. Im Vergleich zum Wirtgitter der Verbindung 24, bei der ein H-
Brücken-Tetramer (vgl. Abb. 59) als Strukturmotiv vorliegt, wird in der Packung des Diin-
Analogons ein H-Brücken-Hexamer [ )12(R66 -Motiv144] ausgebildet, an dem sechs verschie-
dene Wirtmoleküle beteiligt sind. Während bei Verbindung 24 alle vier Hydroxylgruppen ei-
nes Wirtmoleküls in Wasserstoffbrücken-Wechselwirkungen involviert sind, ist beim Diin-
Analogon eine der vier Hydroxylgruppen nicht an einer H-Brücke beteiligt, sondern zeigt in 
das Innere der lösungsmittelhaltigen Kanäle. 
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4.2 p-Brombenzoyl-Derivate der Aminosäuren Glycin und L-Alanin 
Kristallographische Daten und Details zur Strukturverfeinerung der unter 4.2 diskutierten 
Verbindungen sind in Tab. 31 (Anhang, Seite II) zusammengefasst. Einen Überblick zu aus-
gewählten Torsionswinkeln sowie zu den Parametern der intermolekularen Wechselwir-
kungen geben Tab. 38 (Anhang, Seite VIII) und Tab. 46 (Anhang, Seite XI). 
4.2.1 N-(4-Brombenzoyl)glycin (29) 
Durch langsame Verdunstung einer Lösung von 29 in Methanol konnten farblose Kristalle in 
Form dünner Plättchen erhalten werden, deren Analyse die monokline Raumgruppe P21/n 
ergab. Die asymmetrische Einheit beinhaltet ein Molekül der N-substituierten Aminosäure 
(Abb. 64). Die Torsionswinkel O1-C7-N1-C8 und ω
-1* [-0.1(5)° und 178.7(3)°] zeigen, dass 
die Amidbindung innerhalb des Moleküls annähernd planar ist und in der üblichen trans-
Konfiguration vorliegt. Der Phenylring und die Amidbindung sind nicht coplanar, sondern 
leicht gegeneinander verdreht [Torsionswinkel C3-C4-C7-O1 = -28.9(5)°]. Die Atome C8, 
C9, O2 und O3 liegen in einer Ebene [maximale Abweichung von mittlerer Ebene durch die 
Atome: -0.0044(31) Å für C9], die um etwa 72° gegenüber der Amidbindung verdreht ist 
[Interplanarwinkel: 71.56(17)°]. 
 
Abb. 64: Molekülstruktur der Verbindung 29. 
In der Kristallpackung liegen parallel zur kristallographischen a-Achse verlaufende moleku-
lare Stränge vor, in denen die Moleküle über N1–H1···O1-Wasserstoffbrücken verknüpft 
sind (Abb. 65). Zwei derartige Stränge sind dann wiederum über starke O3–H3A·· ·O2-
Wechselwirkungen verbunden [Bildung von klassischen Carbonsäure-Dimeren47 des )8(R22 -





Abb. 65: Molekulare Stränge in der Kristallstruktur der Verbindung 29. Gezeigt sind zwei parallel 
zur a-Achse verlaufende Stränge, die über Carbonsäure-Dimer-Wechselwirkungen mitein-
ander verknüpft sind. Wasserstoffbrücken sind durch gestrichelte Linien dargestellt. 
Wie in Abb. 66 zu sehen ist, sind verschiedene Strang-Dimere innerhalb des Kristalls nach 
oben und unten hin über schwache (Aryl)C–H·· ·O-Wasserstoffbrücken (C6–H6···O1) sowie 
nach außen hin über Br· · ·Br-Kontakte des side-on-Typs [D(Br1···Br1i) = 3.5952(5) Å, θ(C1–
Br1···Br1i) = 98.08(11)°, θ(C1i–Br1i· · ·Br1) = 171.24(11)°, Symmetrie-Code i = -x+3/2,  
y-1/2, -z+3/2, vgl. Abschnitt 2.3.4] miteinander verknüpft. 
 
Abb. 66: Packungsaufbau in Richtung der kristallographischen a-Achse. Intermolekulare Wechsel-
wirkungen sind durch gestrichelte Linien dargestellt. 
4.2.2 N-(4-Brombenzoyl)-L-alanin (30) 
Farblose Kristalle des L-Alanin-Derivats 30 konnten durch langsame Verdunstung einer Lö-
sung der Verbindung in Methanol erhalten werden. Die Kristalle liegen in der chiralen trigo-
nalen Raumgruppe P3221 vor, wobei die asymmetrische Einheit der Elementarzelle ein Mo-





Abb. 67: Molekulare Struktur des Aminosäure-Derivats 30. 
Die Amidbindung in 30 ist annähernd planar und trans-konfiguriert, was sich aus den Tor-
sionswinkeln O1-C7-N1-C8 und ω
-1* [3.5(3)° und -175.23(15)°] ableiten lässt. Die Amid-
bindung ist in Bezug zum Phenylring um etwa 19° verdreht [Torsionswinkel C3-C4-C7-O1 = 
-18.8(3)°]. Die Atome C8, C9, O2 und O3 liegen in einer Ebene [maximale Abweichung von 
mittlerer Ebene durch die Atome: -0.0024(16) Å für C9]; der Interplanarwinkel zur Amid-
bindungsebene beträgt 85.41(8)°. 
Innerhalb der Packung kommt es zur Ausbildung helicaler Strukturen, wobei die Helices pa-
rallel zur kristallographischen c-Achse verlaufen (32-Schraubenachse). Innerhalb einer Helix 
sind die Moleküle über ein komplexes Wasserstoffbrückenbindungssystem miteinander ver-
knüpft. So tragen stärkere N–H·· ·O- und O–H···O- [N1–H1···O2, O3–H3A···O1] sowie 
schwächere (Aryl)C–H·· ·O-Wechselwirkungen [C5–H5···O2, C6–H6·· ·O2] zum Aufbau der 
Helixstruktur bei (Abb. 68). Bemerkenswert ist dabei die Ausbildung einer invers dreigega-
belten H-Brücke (vgl. Abschnitt 2.3.3) mit O2 als Akzeptor-Atom und den Atomen N1, C5 
und C6 als H-Brücken-Donoren. 
 
Abb. 68: Helicale Struktur innerhalb der Kristallpackung des L-Alanin-Derivats 30. Wasserstoff-
brücken sind als gestrichelte Linien dargestellt. H-Atome, die nicht an intermolekularen 




Im Kristall treten zwischen verschiedenen Helices lediglich schwache Wechselwirkungen auf 
(C2–H2···O3), die in Abb. 69 zu sehen sind. In Abb. 69 erkennt man auch, dass die Br-Sub-
stituenten der einzelnen Moleküle einer Helix jeweils nach außen hin orientiert sind. 
 
Abb. 69: Packungsbild in Richtung der kristallographischen c-Achse. H-Brücken zwischen den He-
lices sind durch gestrichelte Linien symbolisiert. Auf eine Darstellung der Wasserstoff-
brücken innerhalb der Helices wurde aus Gründen der Übersichtlichkeit verzichtet. Nicht 
an relevanten intermolekularen Wechselwirkungen beteiligte H-Atome wurden weggelas-
sen. 
Ein klassisches Carbonsäure-Dimer47 des )8(R22 -Typs144 wird innerhalb der Kristallstruktur 
der Verbindung 30 wider Erwarten nicht ausgebildet, was sich durch das Vorhandensein 














4.3 p-Brombenzoyl-substituierte Aminosäure- und Peptidmethylester 
Kristallographische Daten und Details zur Strukturverfeinerung der in diesem Abschnitt be-
handelten Verbindungen sind in Tab. 32 und Tab. 33 (Anhang, Seiten III – IV) zusammen-
gefasst. Einen Überblick zu ausgewählten Torsionswinkeln sowie zu den Parametern der 
intermolekularen Wechselwirkungen geben Tab. 39 bis Tab. 41 (Anhang, Seiten VIII – IX) 
und Tab. 47 bis Tab. 49 (Anhang, Seiten XI – XII). 
4.3.1 N-(4-Brombenzoyl)glycinmethylester (32) 
Nadelförmige Einkristalle des Glycinmethylester-Derivats 32 sind sowohl durch Umkristalli-
sation aus Diethylether oder durch langsame Verdampfung einer Lösung der Substanz in Di-
methylsulfoxid erhältlich. Für die Kristalle wurde, unabhängig von der Wahl des für die Kris-
tallisation gewählten Lösungsmittels, jeweils die Raumgruppe Pbca ermittelt (orthorhom-
bisches Kristallsystem), wobei die Kristalle der Verbindung 32 in beiden Fällen lösungsmit-
telfrei vorliegen. Die asymmetrische Einheit der Elementarzelle besteht aus einem Molekül 
des Glycinmethylester-Derivats (Abb. 70). 
 
Abb. 70: Molekülstruktur der Verbindung 32. 
Die molekulare Struktur von Verbindung 32 beinhaltet eine trans-konfigurierte, annähernd 
planare Amidbindung [Torsionswinkel O1-C7-N1-C8 = -1.1(4)°, ω
-1* = -179.2(2)°]. Die Ato-
me C8, C9, C10, O2 und O3 liegen in einer Ebene [maximale Abweichung von mittlerer 
Ebene durch die Atome: -0.0522(21) Å für O3]. Dieses Molekülfragment ist um etwa 81° ge-
genüber der Amidbindung verdreht [Interplanarwinkel: 81.22(12)°]; der Winkel zwischen 
Amidbindung und dem bromsubstituierten Phenylring beträgt ca. 21° [Torsionswinkel C3-
C4-C7-O1 = 21.3(4)°]. 
Da die Carboxylgruppe der Verbindung 32 in Form des Methylesters blockiert ist, verbleibt 
nur das N-Atom N1 als stärkerer H-Brücken-Donor. So kommt es in der Kristallstruktur der 
Verbindung 32 durch N1–H1···O1-Wechselwirkungen zur Ausbildung von Strängen, welche 
parallel zur kristallographischen a-Achse verlaufen (Abb. 71). Eine weitere Stabilisierung der 




H5···O1), die zusammen mit der vorher genannten zu einem invers zweigegabelten 
H-Brückenbindungsmuster (vgl. Abschnitt 2.3.3) führt. Innerhalb eines Strangs sind die Mo-
leküle alternierend angeordnet. 
 
Abb. 71: Strangstruktur in der Kristallpackung des Glycinmethylester-Derivats 32. Die alternierend 
angeordneten Moleküle innerhalb des Strangs sind über eine invers zweigegabelte H-
Brücke miteinander verknüpft (Darstellung durch gestrichelte Linien). 
Zwischen verschiedenen Strängen liegen nur schwächere intermolekulare Wechselwirkungen 
vor, da es hier lediglich zur Ausbildung von H-Brücken unter Beteiligung von Aryl- oder 
Methylen-Protonen kommt (C5–H5···O2, C8–H8B·· ·O2). Zusätzliche Stabilisierung resul-
tiert aus einem C–H·· ·π-Kontakt (C8–H8A···Cg, Cg ist der Centroid des Phenylringes). Bei 
Betrachtung des Packungsbilds in Richtung der kristallographischen a-Achse (Abb. 72) ist zu 
erkennen, dass sich die Br-Substituenten jeweils auf der Strangaußenseite befinden und zu-
einander orientiert sind, wobei allerdings keine Br···Br-Kontakte (vgl. Abschnitt 2.3.4) auf-
treten. 
 
Abb. 72: Packungsaufbau in Richtung der kristallographischen a-Achse. Die Centroide der Phenyl-
ringe sind als gestrichelte Kreise dargestellt. Wasserstoffbrücken sind durch gestrichelte 
Linien symbolisiert. Aus Gründen der Übersichtlichkeit wurden nur die Wechselwirkungen 





4.3.2 N-(4-Brombenzoyl)-L-alaninmethylester (33) 
In der orthorhombischen Raumgruppe P212121 vorliegende, nadelförmige Kristalle des 
p-Brombenzoyl-funktionalisierten L-Alaninmethylesters 33 sind sowohl durch Umkristallisa-
tion aus Methanol/Diethylether als auch durch langsames Verdunsten einer Lösung der Ver-
bindung in Dimethylsulfoxid erhältlich. Lösungsmittel wird dabei in beiden Fällen nicht ein-
geschlossen. Die Elementarzelle enthält vier Moleküle, während die asymmetrische Einheit 
aus nur einem Molekül besteht (Abb. 73). 
 
Abb. 73: Molekulare Struktur des L-Alanin-Derivats 33. 
Die Amidbindung des Moleküls liegt in der trans-Konfiguration vor [Torsionswinkel ω
-1* = 
178.51(12)°] und ist annähernd planar [Torsionswinkel O1-C7-N1-C8 = -1.5(2)°]. Der 
Phenylring ist gegenüber der Amidbindung um etwa 30° verdreht [Torsionswinkel C3-C4-
C7-O1 = 29.6(2)°]. Die Atome C8, C9, C10, O2 und O3 liegen in einer Ebene [maximale 
Abweichung von mittlerer Ebene durch die 5 Atome: 0.0263(11) Å für O3], die um ca. 86° 
gegenüber der Amidbindung verdreht ist [Interplanarwinkel: 85.70(6)°]. 
Als charakteristisches Strukturmotiv in der Kristallpackung liegen molekulare Stränge (Abb. 
74) vor, innerhalb welcher die Moleküle über N–H···O-Kontakte miteinander verknüpft und 
nicht alternierend angeordnet sind. Einen weiteren Beitrag zur Stabilisierung der Stränge 
leisten schwächere C–H···O-Wechselwirkungen [C11–H11C···O3]. Die Stränge verlaufen in 
Richtung der kristallographischen a-Achse. 
 
Abb. 74: Molekularer Strang in der Kristallstruktur der Verbindung 33. Wasserstoffbrücken sind 




Einzelne Stränge sind untereinander durch schwache C–H·· ·O-Kontakte verbunden, die von 
den Methylgruppen der Esterfunktion ausgehen [C10–H10B·· ·O2] (Abb. 75). 
 
Abb. 75: Packungsbild in Richtung der kristallographischen a-Achse. Die H-Brücken zwischen ver-
schiedenen Strängen sind durch gestrichelte Linien symbolisiert. Auf die Darstellung der 
Wechselwirkungen innerhalb der Stränge wurde der Übersichtlichkeit halber verzichtet. 
4.3.3 N-(4-Brombenzoyl)glycylglycinmethylester (34) 
Durch Umkristallisation des Dipeptid-Derivates 34 aus Methanol/Diethylether erhält man 
plättchenförmige Kristalle, die in der monoklinen Raumgruppe Pc vorliegen. In der asym-
metrischen Einheit der Elementarzelle befinden sich zwei unabhängige Moleküle der Verbin-
dung 34 (Abb. 76). 
 
Abb. 76:  Asymmetrische Einheit der Kristallstruktur der Verbindung 34 mit den unabhängigen Mo-
lekülen 34’ (links) und 34’’ (rechts). 
Die Analyse der Torsionswinkel ergibt, dass sowohl die Amid- als auch die Peptidbindungen 
alle näherungsweise planar sind und in trans-Konfiguration vorliegen [Amidbindung für  
34’: O1-C7-N1-C8 = 0.4(5)°, ω





-1* = 176.7(3)°; Peptidbindung für 34’: O2-C9-N2-C10 = -1.0(5)°, ω1 = -178.4(3)°; 
Peptidbindung für 34’’: O6-C21-N4-C22 = -4.9(5)°, ω1 = 175.7(3)°]. Eine genauere Betrach-
tung aller Torsionswinkel für 34’ und 34’’ offenbart einige – wenn auch nur geringe – Unter-
schiede zwischen den beiden Molekülen der asymmetrischen Einheit, was auch durch die 
Überlagerung beider Moleküle zum Ausdruck kommt (Abb. 77). 
 
           (a)              (b) 
Abb. 77: Strukturüberlagerung der in der asymmetrischen Einheit von 34 enthaltenen Moleküle 34’ 
(violett) und 34’’ (pink), dargestellt als Kugel-Stab-Modell (a) und Stab-Modell (b). Für 
die Überlagerung (RMS = 0.264) wurden alle Paare von Nicht-Wasserstoff-Atomen ver-
wendet. 
In beiden Molekülen der asymmetrischen Einheit ist der Phenylring gegenüber der Amidbin-
dung leicht verdreht [Torsionswinkel C3-C4-C7-O1 = 7.9(4)° für 34’ und C15-C16-C19- 
O5 = -8.9(5)° für 34’’]. Außer dem bromsubstituierten Phenylring gibt es jeweils drei weitere 
planare Molekülfragmente (Tab. 23). Die Interplanarwinkel zwischen den mittleren Ebenen 
der einzelnen Molekülfragmente stimmen für beide Moleküle in der asymmetrischen Einheit 
in guter Näherung überein. 
Tab. 23:  Planare Molekülfragmente in den Molekülen 34’ und 34’’. 
zur Fragmentebene 
gehörende Atome  
Atom mit maximaler 
Abweichung (Å) 
Interplanarwinkel zur vor- 
herigen Fragmentebene (°) 
34’   
C1-C2-C3-C4-C5-C6-Br1 Br1 [-0.0144(16)]  
O1-C7-N1-C8 C7 [0.0018(19)] 8.14(22) 
C8-C9-O2-N2-C10 C9 [-0.0159(27)] 78.66(14) 
C10-C11-O3-O4-C12 C11 [-0.0124(26)] 77.70(11) 
34’’   
C13-C14-C15-C16-C17-C18-Br2 Br2 [0.0358(18)]  
O5-C19-N3-C20 C19 [0.0053(18)] 10.50(21) 
C20-C21-O6-N4-C22 N4 [-0.0386(22)] 74.46(13) 
C22-C23-O7-O8-C24 C23 [0.0188(27)] 77.95(11) 
 
Am Packungsaufbau sind im Wesentlichen die Donor- und Akzeptoratome der Amid- und 
Peptidbindungen beteiligt. Durch N–H···O-Kontakte (N2–H2N···O2 und N4–H4N···O6) 
erfolgt hier eine strangförmige Verknüpfung der Moleküle in Richtung der kristallographi-




Molekülen innerhalb eines Strangs sind von eher schwächerer Natur (C8–H8A···O2, C10–
H10B···O3 und C22–H22B·· ·O7). 
 
Abb. 78: Parallel zur a-Achse verlaufende Stränge in der Kristallstruktur des Glycylglycin-Derivats 
34. Der linke Strang besteht aus den Molekülen 34’, der rechte aus den Molekülen 34’’. H-
Brücken-Wechselwirkungen sind durch gestrichelte Linien gekennzeichnet. 
Innerhalb der Kristallpackung sind die verschiedenen Stränge in Richtung der kristallo-
graphischen c-Achse über N1–H1N···O1- und N3–H3N···O5-Kontakte miteinander verbun-
den (Abb. 79). Außerdem treten zwischen den Strängen (Aryl)C–H···O-Wechselwirkungen 
(C5–H5···O1 und C17–H17···O5) auf, die jeweils zusammen mit einem N–H···O-Kontakt 
eine invers zweigegabelte Wasserstoffbrücke (vgl. Abschnitt 2.3.3) ergeben. Neben den 
(Aryl)C–H·· ·O-Interaktionen werden weiterhin noch schwache (Methyl)C–H···O- und 
(Methyl)C–H···Br-Kontakte zwischen den Strängen ausgebildet (C12–H12B·· ·O7 und C12–
H12B···Br1). 
 
Abb. 79: Packungsstruktur der Verbindung 34 in Richtung der kristallographischen a-Achse. Was-
serstoffbrücken sind als gestrichelte Linien dargestellt. Wechselwirkungen innerhalb der 
Stränge wurden aus Gründen der Übersichtlichkeit nicht dargestellt. Für intermolekulare 





4.3.4 N-(4-Brombenzoyl)-L-alanylglycinmethylester (35) 
Dünne plättchenförmige Kristalle des L-Alanylglycin-Derivates, welche in der monoklinen 
Raumgruppe P21 vorliegen, erhält man durch langsames Verdunsten einer Lösung des Dipep-
tids in Methanol. Die asymmetrische Einheit der Elementarzelle beinhaltet ein Molekül der 
Verbindung 35 (Abb. 80). 
 
Abb. 80: Molekülstruktur des L-Alanylglycin-Derivats 35. 
Die jeweiligen Torsionswinkel zeigen, dass die Amidbindung näherungsweise planar ist und 
in der für sie typischen trans-Konfiguration vorliegt [O1-C7-N1-C8 = 0.7(2)°, ω
-1* =  
-178.32(13)°]. Selbiges gilt mit merklichen Abweichungen auch für die im Molekül vor-
handene Peptidbindung [O2-C9-N2-C10 = 7.3(2)°, ω1 = -173.69(13)°]. Der bromsubstituierte 
Phenylring ist gegenüber dem benachbarten Amidfragment um etwa 25° verdreht [Torsions-
winkel C3-C4-C7-O1 = 24.6(2)°]. Wie schon für das vorher beschriebene Glycylglycin-Ana-
logon (siehe Abschnitt 4.3.3) lassen sich auch für Verbindung 35 außer dem Phenylring und 
der Amidbindung zwei weitere annähernd planare Molekülbaueinheiten finden (Tab. 24). 
Tab. 24:  Planare Molekülbaueinheiten in der Molekülstruktur der Verbindung 35. 
zur Fragmentebene 
gehörende Atome  
Atom mit maximaler 
Abweichung (Å) 
Interplanarwinkel zur vor- 
herigen Fragmentebene (°) 
C1-C2-C3-C4-C5-C6-Br1 Br1 [0.0126(9)]  
O1-C7-N1-C8 C7 [0.0027(9)] 26.13(8) 
C8-C9-O2-N2-C10 N2 [0.0562(11)] 75.84(7) 
C10-C11-O3-O4-C12 C11 [-0.0332(15)] 84.88(6) 
 
In der Packung liegen molekulare Stränge als dominierendes Motiv vor, die in Richtung der 
kristallographischen a-Achse verlaufen (Abb. 81). Die Strangstruktur wird dabei über starke 
N2–H2N·· ·O2-Kontakte realisiert, welche durch zwei schwächere (Alkyl)C–H···O-Wechsel-





Abb. 81: In Richtung der kristallographischen a-Achse verlaufender molekularer Strang in der 
Packung von Verbindung 35. Wasserstoffbrücken sind durch gestrichelte Linien darge-
stellt. H-Atome die nicht an Wechselwirkungen innerhalb des Strangs beteiligt sind, wur-
den der Übersichtlichkeit halber weggelassen. 
Verschiedene Stränge sind im Kristall wiederum durch eine invers zweigegabelte H-Brücke 
miteinander verbunden, in der die Amidgruppe als Donor (N1) und Akzeptor (O1) sowie das 
C-Atom der α-Methylgruppe der L-Alanin-Einheit (C13) involviert sind (N1–H1N···O1, 
C13–H13A···O1, Abb. 82). 
 
Abb. 82: Kristallpackung in Richtung der kristallographischen a-Achse. H-Brücken zwischen den 
Strängen sind durch gestrichelte Linien symbolisiert. Die Wechselwirkungen innerhalb der 
molekularen Stränge sowie nicht relevante H-Atome wurden aus Gründen der Übersicht-
lichkeit weggelassen. 
4.3.5 N-(4-Brombenzoyl)-L-alanylglycylglycinmethylester (37) 
Geeignete Kristalle der Verbindung 37 sind durch langsames Verdunsten einer Lösung des 
Tripeptids in Methanol erhältlich. Die nadelförmigen Kristalle liegen in der orthorhombi-





Abb. 83:  Molekulare Struktur des Tripeptid-Derivats 37. Intramolekulare H-Brücken sind als ge-
strichelte Linien dargestellt. 
Die Amidbindung und die beiden Peptidbindungen liegen jeweils in der trans-Konfiguration 
vor und sind annähernd planar [Amidbindung: O1-C7-N1-C8 = -0.3(5)°, ω
-1* = 178.2(3)°; 
Peptidbindung I: O2-C9-N2-C10 = 1.1(6)°, ω1 = -179.7(3)°; Peptidbindung II: O3-C11-N3-
C12 = 3.4(6)°, ω2 = -178.7(3)°]. Der Phenylring ist in Bezug zur benachbarten planaren 
Amidbindung um etwa 14° verdreht [Torsionswinkel C3-C4-C7-O1 = -14.2(5)°]. Neben dem 
Phenylring und der Amidbindung gibt es noch weitere planare Molekülteile, die inklusive der 
entsprechenden Interplanarwinkel in Tab. 25 zusammengefasst sind. Die Molekülstruktur 
wird durch zwei schwache intramolekulare H-Brücken des Typs (Methylen)C–H···O sta-
bilisiert (C10–H10B···O2, C12–H12A···O3, Abb. 83). 
Tab. 25:  Planare Molekülbestandteile der Verbindung 37. 
zur Fragmentebene 
gehörende Atome  
Atom mit maximaler 
Abweichung (Å) 
Interplanarwinkel zur vor- 
herigen Fragmentebene (°) 
C1-C2-C3-C4-C5-C6-Br1 C2 [0.0037(26)]  
O1-C7-N1-C8 C7 [-0.0011(22)] 13.11(20) 
C8-C9-O2-N2-C10 N2 [-0.0052(26)] 54.99(16) 
C10-C11-O3-N3-C12 N3 [0.0161(27)] 32.03(15) 
C12-C13-O4-O5-C14 O5 [0.0248(28)] 76.03(13) 
 
In der Kristallpackung des L-Alanylglycylglycin-Derivates 37 dominieren N–H···O-Kontakte 
(N1–H1N···O3, N2–H2N···O2, N3–H3N···O1), die zur Ausbildung von Schichtstrukturen 
mit alternierender Molekülanordnung (Abb. 84) führen. Die gebildeten Schichten ähneln dem 
antiparallelen β-Faltblatt-Strukturmotiv, das als typische Peptidsekundärstruktur bekannt ist 
(vgl. Abschnitt 2.1.2). Neben den drei N–H·· ·O-Kontakten sind noch zwei schwächere C–
H···O-Wechselwirkungen (C5–H5···O3, C10–H10B·· ·O1) an der Stabilisierung der Schicht-
struktur in Richtung der kristallographischen b-Achse beteiligt. Wie für β-Faltblatt-Struktu-
ren üblich, zeigen die Methylgruppen (C15) der im Tripeptid enthaltenen Aminosäure L-Ala-





Abb. 84: Schichtstruktur innerhalb der Packung von Verbindung 37. Wasserstoffbrücken-Wechsel-
wirkungen innerhalb der Schicht sind als gestrichelte Linien symbolisiert. Nicht relevante 
H-Atome wurden der Übersichtlichkeit halber weggelassen. 
Zwischen verschiedenen Schichten treten lediglich C–H···O-Wechselwirkungen auf, da alle 
stärkeren H-Brücken-Donoren (N1, N2, N3) schon im gerichteten Aufbau der Schichtstruktur 
involviert sind. Relevante Kontakte zwischen den Schichten sind die (Aryl)C3–H3···O4-, die 
(Methylen)C12–H12B···O4- sowie die (Methyl)C14–H14B·· ·O2-Wechselwirkungen (Abb. 
85). 
 
Abb. 85: Packung der Verbindung 37 in Richtung der kristallographischen b-Achse. Zwischen den 
Schichten auftretende H-Brücken sind durch gestrichelte Linien dargestellt. Wechselwir-
kungen innerhalb der Schicht sind nicht gezeigt und nicht an relevanten H-Brücken betei-






4.4 Aminosäure- und Peptidmethylester mit p-Ethinylbenzoyl-Gruppie-
rung 
Details zur Strukturverfeinerung sowie kristallographische Daten der unter 4.4 beschriebenen 
Verbindungen sind in Tab. 34 und Tab. 35 (Anhang, Seiten V – VI) aufgeführt. Ausgewählte 
Torsionswinkel sowie Parameter der intermolekularen Wechselwirkungen sind in Tab. 42 
und Tab. 43 (Anhang, Seiten IX – X) sowie Tab. 50 und Tab. 51 (Anhang, Seiten XII – XIII) 
zu finden. 
4.4.1 N-(4-Ethinylbenzoyl)glycinmethylester (43) 
Kristalle des Glycinmethylester-Derivats 43 sind durch langsames Verdunsten einer Lösung 
der Verbindung in Essigsäureethylester erhältlich und liegen in der monoklinen Raumgruppe 
P21/c vor. In der asymmetrischen Einheit der Elementarzelle befindet sich ein Molekül (Abb. 
86). 
 
Abb. 86: Molekülstruktur des Glycinmethylester-Derivats 43. 
Die Molekülstruktur der Verbindung ist durch eine in trans-Konfiguration vorliegende, an-
nähernd planare Amidbindung gekennzeichnet [Torsionswinkel O1-C7-N1-C8 = 4.24(15)°, 
ω
-1* = -173.87(9)°]. Der Phenylring ist leicht gegenüber der benachbarten Amidbindung ver-
dreht [Torsionswinkel C3-C4-C7-O1 = 14.52(14)°]. Die Atome C8, C9, C10, O2 und O3 
liegen in einer Ebene [maximale Abweichung von mittlerer Ebene durch die fünf Atome:  
-0.0229(9) Å für O3], welche um etwa 77° gegenüber der Ebene durch die Amidbindung 
verdreht ist [Interplanarwinkel: 76.59(4)°]. 
In der Kristallstruktur treten molekulare Stränge [Abb. 87 (a)] als vorherrschendes Struktur-
motiv auf, die in Richtung der kristallographischen c-Achse verlaufen und in denen die Mole-
küle über eine starke N–H···O- und eine schwächere (Aryl)C–H···O-Interaktion miteinander 
verknüpft sind (N1–H1·· ·O1, C5–H5·· ·O1). Wie in Abb. 87 (b) zu sehen ist, sind die Mole-




          
              (a)             (b) 
Abb. 87: In Richtung der kristallographischen c-Achse verlaufender molekularer Strang (a) inner-
halb der Kristallstruktur der Verbindung 43. In Blickrichtung der kristallographischen c-
Achse (b), ist erkennbar, dass die Moleküle innerhalb eines Strangs alternierend ausge-
richtet sind. Wasserstoffbrücken sind jeweils durch gestrichelte Linien dargestellt. 
Zwischen verschiedenen Strängen erfolgt die Verknüpfung über H-Brücken mit dem (Acety-
len)C-Atom (C12) als Donor und dem Ester-Carbonyl-O-Atom (O2) als Akzeptor (Abb. 88). 
Weiterhin treten zwischen verschiedenen Strängen schwächere (Methyl)C–H···O-Wechsel-
wirkungen (C10–H10C·· ·O1) auf. Im Packungsbild in Abb. 88 ist auch eine Domänenbil-
dung erkennbar. Eine Domäne mit schichtartigem Aufbau bilden hierbei die eher unpolaren 
Phenylringe, als zweite schichtartige Domäne kann man die eher polaren Aminosäurefrag-
mente sowie die Ethinylgruppen betrachten, welche maßgeblich an den intermolekularen 
Wechselwirkungen beteiligt sind. 
 
Abb. 88: Kristallaufbau in Richtung der kristallographischen c-Achse. H-Brücken zwischen den 
Strängen sind durch gestrichelte Linien dargestellt. Auf die Darstellung der Wechselwir-





4.4.2 N-(4-Ethinylbenzoyl)-L-alaninmethylester (44) 
Durch langsames Verdunsten einer Lösung von Verbindung 44 in Essigsäureethylester sind 
Kristalle des L-Alanin-Derivats erhältlich, welche der monoklinen Raumgruppe P21 angehö-
ren und deren asymmetrische Einheit ein Molekül enthält (Abb. 89). 
 
Abb. 89: Molekülstruktur von Verbindung 44. 
Die im Molekül vorliegende Amidbindung ist planar und trans-konfiguriert, was an den Tor-
sionswinkeln O1-C7-N1-C8 und ω
-1* erkennbar ist [1.5(2)° bzw. -176.88(13)°]. Der ethinyl-
substituierte Phenylring ist um etwa 31° gegenüber der Amidbindung verdreht [Torsionswin-
kel C3-C4-C7-O1 = 30.5(2)°]. Das Molekülfragment C8, C9, C10, O2 und O3 ist planar 
[maximale Abweichung von mittlerer Ebene durch die Atome: 0.0231(13) Å für O3] und um 
etwa 88° gegenüber der Amidbindungsebene verdreht [Interplanarwinkel: 88.16(8)°]. 
Als Strukturmotiv liegen molekulare Stränge vor (Abb. 90), in denen die Molekülverknüp-
fung über N1–H1·· ·O1- und schwächere C11–H11C···O3-Kontakte erfolgt. Die Stränge ver-
laufen in Richtung der kristallographischen a-Achse. 
 
Abb. 90: Molekülstrang in der Kristallpackung des L-Alanin-Derivats 44. H-Brücken zwischen den 
Molekülen innerhalb des parallel zur kristallographischen a-Achse verlaufenden Strangs 
sind durch gestrichelte Linien gekennzeichnet. 
Untereinander sind die Stränge in der Kristallpackung über C–H···O-Wechselwirkungen ver-
bunden (Abb. 91). Die C11–H11B···O2- und die C13–H13···O2-Interaktion bilden dabei zu-





Abb. 91: Kristallpackung der Verbindung 44 in Richtung der kristallographischen a-Achse. Wech-
selwirkungen zwischen verschiedenen Strängen sind durch gestrichelte Linien gekenn-
zeichnet. H-Brücken innerhalb der Stränge sind aus Gründen der Übersichtlichkeit nicht 
dargestellt. 
4.4.3 N-(4-Ethinylbenzoyl)glycylglycinmethylester (45) 
Lässt man eine Lösung des derivatisierten Dipeptids 45 in Essigsäureethylester langsam ver-
dunsten, erhält man nadelförmige Kristalle, die in der monoklinen Raumgruppe P21/c vor-
liegen und in deren asymmetrischer Einheit sich ein Molekül der Verbindung 45 befindet 
(Abb. 92). 
 
Abb. 92: Molekulare Struktur des Glycylglycin-Derivats 45. 
Die Analyse der Torsionswinkel zeigt, dass die Amid- und auch die Peptidbindung von Ver-
bindung 45 beide näherungsweise planar sind und in der typischen trans-Konfiguration vor-
liegen [Amidbindung: O1-C7-N1-C8 = -0.2(2)°, ω
-1* = 179.27(12)°; Peptidbindung: O2-C9-
N2-C10 = 5.0(2)°, ω1 = -174.70(13)°], wobei im Fall der Peptidbindung leichte Abweichun-
gen von den Idealwerten auftreten. Der Winkel zwischen dem Phenylring und der planaren 
Amidbindung beträgt etwa 10° [Torsionswinkel C3-C4-C7-O1 = -10.4(2)°]. Neben der 
Amidbindung und dem ethinylsubstituierten Phenylring existieren in der Molekülstruktur von 




Tab. 26:  Planare Molekülbaueinheiten in der Molekülstruktur der Verbindung 45. 
zur Fragmentebene 
gehörende Atome  
Atom mit maximaler 
Abweichung (Å) 
Interplanarwinkel zur vor- 
herigen Fragmentebene (°) 
C1-C2-C3-C4-C5-C6-C13-C14 C4 [-0.0140(12)]  
O1-C7-N1-C8 C7 [0.0008(8)] 11.30(10) 
C8-C9-O2-N2-C10 N2 [-0.0434(10)] 77.89(7) 
C10-C11-O3-O4-C12 O4 [0.0148(11)] 75.22(6) 
 
In der Kristallpackung liegen Molekülstränge, welche in Richtung der kristallographischen 
a-Achse verlaufen, als Strukturmotiv vor (Abb. 93). Innerhalb der Stränge werden die Mole-
küle über N–H···O- und C–H···O-Kontakte zusammengehalten (N2–H2N···O2 und C10–
H10A···O3). 
 
Abb. 93: Molekularer Strang in der Kristallstruktur des derivatisierten Dipeptids 45. H-Brücken-
Wechselwirkungen zwischen den Molekülen innerhalb des in Richtung der kristallogra-
phischen a-Achse verlaufenden Strangs sind durch gestrichelte Linien gekennzeichnet. 
 
Abb. 94: Packungsstruktur in Richtung der kristallographischen a-Achse. Intermolekulare Wechsel-
wirkungen zwischen verschiedenen Strängen sind durch gestrichelte Linien gekennzeich-
net. H-Brücken innerhalb der Stränge sowie nicht relevante H-Atome sind aus Gründen 
der Übersichtlichkeit nicht dargestellt. 
In der Packung sind die Stränge über diverse Wechselwirkungen miteinander verbunden. 
Einerseits erfolgt hier die Verknüpfung über die Amidbindung als Wasserstoffbrücken-Donor 




aktionen beteiligt (Abb. 94). In der Funktion als H-Brücken-Donor werden C–H···O-Kontak-
te ausgebildet (C14–H14···O3); als Akzeptor fungiert die Dreifachbindung für zwei Wasser-
stoffbrücken (C10–H10B·· ·Cg und C12–H12C···Cg, Cg ist der Mittelpunkt der Dreifach-
bindung). 
4.4.4 N-(4-Ethinylbenzoyl)-L-alanylglycinmethylester (46) 
Für eine Kristallstrukturanalyse geeignete Kristalle der Verbindung 46 erhält man durch 
langsames Verdunsten einer Lösung des L-Alanylglycin-Derivats in Methanol. Die Kristalle 
liegen in der monoklinen Raumgruppe P21 vor. In der asymmetrischen Einheit der Elemen-
tarzelle befinden sich zwei Moleküle der Verbindung 46 (Abb. 95). 
 
Abb. 95: Asymmetrische Einheit der Kristallstruktur von Verbindung 46 mit den voneinander unab-
hängigen Molekülen 46’ (oben) und 46’’ (unten). 
Die relevanten Torsionswinkel zeigen, dass sowohl die Amid- als auch die Peptidbindungen 
für die beiden Moleküle in der asymmetrischen Einheit alle nahezu planar und trans-konfigu-
riert sind [Amidbindung für 46’: O1-C7-N1-C8 = 0.9(2)°, ω
-1* = -177.27(12)°; Amidbindung 
für 46’’: O5-C22-N3-C23 = 2.0(2)°, ω
-1* = -176.40(11)°; Peptidbindung für 46’: O2-C9-N2-
C10 = 10.3(2)°, ω1 = -170.36(13)°; Peptidbindung für 46’’: O6-C24-N4-C25 = 1.4(2)°, ω1 = 
179.37(12)°], wobei hier für die Peptidbindung in 46’ merkliche Abweichungen von den 
Idealwerten auftreten. In Abb. 95 ist zu erkennen, dass die beiden unabhängigen Moleküle 
der asymmetrischen Einheit vor allem bezüglich des Torsionswinkels ψ2* (N2-C10-C11-O4 
für 46’ und N4-C25-C26-O8 für 46’’) konformative Unterschiede aufweisen [-40.36(18)° 






            (a)            (b) 
Abb. 96: Strukturüberlagerung der Moleküle 46’ (grün) und 46’’ (gelb), dargestellt als Kugel-Stab-
Modell (a) und Stab-Modell (b). Für die Überlagerung (RMS = 0.181) wurden alle Paare 
von Nicht-H-Atomen mit Ausnahme von O3-O7, O4-O8 und C12-C27 verwendet. 
In den Molekülen 46’ und 46’’ ist der Phenylring gegenüber der Amidbindung jeweils leicht 
verdreht [Torsionswinkel C3-C4-C7-O1 = 23.2(2)° und C18-C19-C22-O5 = 34.0(2)°]. Außer 
der p-Ethinylphenyl-Einheit gibt es jeweils drei weitere annähernd planare Molekülteile 
(Tab. 27), deren Interplanarwinkel aufgrund der konformativen Unterschiede zwischen 46’ 
und 46’’ gewisse Abweichungen aufweisen. 
Tab. 27:  Planare Molekülteile in den Molekülen 46’ und 46’’. 
zur Fragmentebene 
gehörende Atome  
Atom mit maximaler 
Abweichung (Å) 
Interplanarwinkel zur vor- 
herigen Fragmentebene (°) 
46’   
C1-C2-C3-C4-C5-C6-C14-C15 C15 [0.0149(12)]  
O1-C7-N1-C8 C7 [-0.0038(8)] 24.65(10) 
C8-C9-O2-N2-C10 N2 [0.0836(11)] 73.03(5) 
C10-C11-O3-O4-C12 O4 [-0.0254(13)] 85.05(5) 
46’’   
C16-C17-C18-C19-C20-C21-C29-C30 C30 [0.0277(14)]  
O5-C22-N3-C23 C22 [-0.0083(8)] 34.37(8) 
C23-C24-O6-N4-C25 C24 [-0.0109(12)] 80.38(5) 
C25-C26-O7-O8-C27 O8 [-0.0131(12)] 87.72(5) 
 
In der Packung werden molekulare Stränge ausgebildet, welche in Richtung der [ac]-Flä-
chendiagonalen verlaufen (Abb. 97). Innerhalb der Stränge wechseln sich die unabhängigen 
Moleküle 46’ und 46’’ ab, wobei die Verknüpfung der Moleküle über stärkere N–H···O- und  
schwächere (Alkyl)C–H···O-Wechselwirkungen erfolgt (N2–H2N···O6, N4–H4N···O2, 
C12–H12B·· ·O7, C23–H23···O2, C25–H25A···O3). 
Innerhalb der Kristallstruktur sind die molekularen Stränge über verschiedene intermoleku-
lare Wechselwirkungen miteinander verbunden (Abb. 98). Eine wesentliche Rolle spielen da-
bei die Amidbindungen der Moleküle 46’ und 46’’, die jeweils sowohl als H-Brücken-Donor 
als auch -Akzeptor (N1–H1N···O5, N3–H3N·· ·O1) fungieren und verschiedene Schichten 
nach oben und unten hin miteinander verbinden. Neben den Amidbindungen sind auch die 




brücken-Donor (C15–H15···O3) und anderseits als -Akzeptor (C12–H12C···Cg1, C27–
H27B···Cg2, C27–H27C···Cg2, Cg1 und Cg2 sind die Mittelpunkte der Dreifachbindungen 
C14≡C15 bzw. C29≡C30). Weiterhin treten (Methylen)C–H···O- und (Methyl)C–H···O-In-
teraktionen zwischen verschiedenen Strängen auf (C10–H10A···O7 und C27–H27A···O3). 
 
Abb. 97: Strangstruktur innerhalb der Packung des L-Alanylglycin-Derivats 46. H-Brücken-Wech-
selwirkungen zwischen den alternierend angeordneten Molekülen 46’ und 46’’ sind durch 
gestrichelte Linien gekennzeichnet. Für den Strangaufbau nicht relevante H-Atome wur-
den der Übersichtlichkeit halber weggelassen. 
 
Abb. 98: Packungsaufbau der Kristallstruktur von Verbindung 46 in Richtung der [ac]-Flächendia-
gonalen. Intermolekulare Wechselwirkungen zwischen verschiedenen molekularen Strän-
gen sind als gestrichelte Linien dargestellt. H-Brücken innerhalb der Stränge sowie nicht 










Für eine Röntgenkristallstrukturanalyse geeignete Kristalle der Zielverbindung 8 erhält man 
durch langsame Verdunstung einer Lösung der Verbindung in Dimethylsulfoxid (Tab. 36, 
Anhang, Seite VII, enthält kristallographische Daten und Details zur Strukturverfeinerung). 
Das Bis(L-alaninmethylester)-Derivat kristallisiert in der monoklinen Raumgruppe P21 mit 
einem Molekül in der Elementarzelle (Abb. 99). 
 
Abb. 99: Molekülstruktur der Zielverbindung 8. 
Beide Amidbindungen innerhalb des Moleküls sind annähernd planar [Torsionswinkel O1-
C7-N1-C8 = -3.6(5)° und O4-C19-N2-C20 = -0.4(5)°] und liegen in der trans-Konfiguration 
vor [Torsionswinkel C4-C7-N1-C8 = 178.0(3)° sowie C16-C19-N2-C20 = -178.0(3)°] (vgl. 
Tab. 44, Anhang, Seite X, für ausgewählte Torsionswinkel). Die Amidbindung ist in Bezug 
auf den Phenylring jeweils etwas verdreht [Torsionswinkel C3-C4-C7-O1 = -38.9(5)° und 
C15-C16-C19-O4 = 35.2(5)°]. Der Interplanarwinkel von 6.21(23)° zwischen den mittleren 
Ebenen der beiden Phenylringe zeigt, dass die zentrale Tolan-Einheit des Moleküls nicht 
vollkommen planar ist. Die Atome C8, C9, C10, O2 und O3 liegen in einer Ebene [maximale 
Abweichung von mittlerer Ebene durch die Atome: -0.0231(26) Å für C9], welche gegenüber 
der mittleren Ebene durch die Amidbindung (O1, C7, N1, C8) um 75.08(14)° verdreht ist. In 
Analogie dazu ist auch das Molekülfragment C20, C21, C22, O5 und O6 planar [maximale 
Abweichung von mittlerer Ebene durch die Atome: -0.0116(30) Å für C21]. Der Interplanar-
winkel zwischen dieser Ebene und der Ebene durch die benachbarte Amidbindung (O4, C19, 
N2, C20) beträgt 78.86(17)°. 
Als Strukturmotiv liegen in der Kristallpackung in Richtung der kristallographischen a-Achse 
verlaufende, molekulare Stränge vor (Abb. 100), in denen die Moleküle an beiden Molekül-
enden über jeweils einen N–H·· ·O-Kontakt (N1–H1N···O1 und N2–H2N···O4) und weiter-




verbunden sind (siehe Tab. 52, Anhang, Seite XIII, für Parameter der intermolekularen 
Wechselwirkungen). 
 
Abb. 100: Molekularer Strang in der Packung von Zielverbindung 8. H-Brücken zwischen den Mole-
külen sind durch gestrichelte Linien gekennzeichnet. Für den Strangaufbau nicht relevante 
H-Atome wurden der Übersichtlichkeit halber weggelassen. 
Die Verknüpfung der Stränge innerhalb der Kristallpackung erfolgt durch (Methyl)C–H···O-
Wechselwirkungen (Abb. 101, C10–H10B·· ·O2, C11–H11B·· ·O3, C22–H22B·· ·O5). 
 
Abb. 101: Packung der Zielverbindung 8 in Richtung der kristallographischen a-Achse. Wasserstoff-
brücken sind durch gestrichelte Linien gekennzeichnet. Wechselwirkungen innerhalb der 






4.6.1 Aminosäure- und Aminosäuremethylester-Derivate 
Auf molekularer Ebene lassen sich die Aminosäure-Derivate 29 und 30, die N-Benzoyl-
substituierten Aminosäuremethylester 32, 33, 43 und 44 sowie die Zielverbindung 8 anhand 
charakteristischer Torsionswinkel vergleichen (Tab. 28).  








N1-C8 C3-C4-C7-O1 ϕ1 ψ1* ω1* 
C7-N1-C8-
C10/C11‡ 
29 178.7(3) -0.1(5) -28.9(5) -67.3(4) 170.4(3) - - 
32 -179.2(2) -1.1(4) 21.3(4) -76.9(3) 174.6(2) 173.4(2) - 
43 -173.87(9) 4.24(15) 14.52(14) -67.80(13) 158.19(9) 177.03(10) - 
30 -175.23(15) 3.5(3) -18.8(3) -88.7(2) 160.24(15) - 147.81(17) 
33 178.51(12) -1.5(2) 29.6(2) -78.89(16) 143.25(12) 176.52(13) 160.14(13) 
44 -176.88(13) 1.5(2) 30.5(2) -74.85(18) 146.49(14) -178.05(16) 163.32(15) 
178.0(3) -3.6(5) -38.9(5) 46.7(4) 49.4(4) 179.1(3) -79.7(4) 8† 
-178.0(3) -0.4(5) 35.2(5) -70.2(4) -19.5(4) -179.7(3) 164.7(3) 
 
       
† Der erste angegebene Torsionswinkel bezieht sich auf die Molekülhälfte mit niedriger und der zweite auf die  
mit höherer Atombezifferung. 
‡
 Atom C10 bezieht sich auf 30 und Atom C11 auf alle anderen Verbindungen. 
 
Als Gemeinsamkeit lässt sich für alle Vertreter in Tab. 28 die Konformation der Amidbin-
dung anführen. Diese Bindung ist in allen Molekülstrukturen erwartungsgemäß planar (O1-
C7-N1-C8 ≈ ±0°) und liegt in der trans-Form (ω
-1* ≈ ±180°) vor. Die größten Abweichungen 
von dieser Idealgeometrie sind für Verbindung 43 zu finden [O1-C7-N1-C8 = 4.24(15)°,  
ω
-1* = -173.87(9)°]. 
Deutliche Unterschiede zwischen den zu vergleichenden Molekülstrukturen sind für den 
Torsionswinkel C3-C4-C7-O1, welcher die Verdrehung des Phenylrings in Bezug zur Amid-
gruppe repräsentiert, zu erkennen. Die entsprechenden Torsionswinkel liegen in den Berei-
chen von -18.8(3) bis -38.9(5)° sowie 21.3(4) bis 35.2(5)°, wobei die oberen Bereichsgrenzen 
durch die beiden Haftgruppenbestandteile der Zielstruktur 8 definiert sind. Eine Abhängig-
keit von der jeweils im Molekül vorliegenden Aminosäure oder vom Substituenten in p-Stel-
lung des Phenylrings ist nicht zu erkennen. Der unterschiedliche Winkel zwischen Phenylring 





tierte Torsionswinkel C3-C4-C7-O1 liegt auch in schon bekannten Kristallstrukturen154(a)-(e) 
von entsprechenden Glycin- und L-Alanin-Derivaten in einem ähnlichen Bereich. Die beo-
bachtete Abweichung von einer idealen coplanaren Anordnung der Amidbindung und des 
Phenylrings (C3-C4-C7-O1 = 0°), welche aus Resonanzgründen am stabilsten sein sollte, 
lässt sich zum einen durch eine gewisse sterische Hinderung zwischen dem Amid-Proton und 
dem o-ständigen Aryl-Proton und zum anderen durch Packungseffekte erklären, da zumin-
dest das Amid-Proton in allen Kristallstrukturen in einen N–H···O-Kontakt involviert ist. 
   
     (a)          (b) 
Abb. 102: Strukturüberlagerung der Verbindungen 29 (orange), 32 (blau), 43 (cyan), 30 (rot), 33 
(hellgrün), 44 (magenta), 8 (braun) und 8’ (grün) zur Visualisierung der unterschiedlichen 
Verdrehung des Phenylrings in Bezug zur Amidbindung als Stab- (a) und Draht-Modell 
(b). Zur Strukturüberlagerung wurden die jeweiligen Atome C4, C7 und O1 bzw. C16, C19 
und O4 verwendet (durch Pfeile gekennzeichnet). 
Die Konformation der Aminosäure lässt sich durch die drei Torsionswinkel ϕ1, ψ1* und ω1* 
sowie für L-Alanin-Derivate zusätzlich durch den Torsionswinkel C7-N1-C8-C10/C11, wel-
cher die Stellung der Methylgruppe am α-C-Atom bestimmt, charakterisieren. Der Torsions-
winkel ω1*, der die Stellung des C-Atoms der Ester-Methylgruppe in Bezug zum α-C-Atom 
der Aminosäure kennzeichnet, liegt für alle Vertreter erwartungsgemäß und in Übereinstim-
mung mit literaturbekannten Strukturen154(d),(e) in der Nähe von ±180°, was bedeutet, dass die 
energetisch günstige antiperiplanare Konformation vorliegt. Für den Torsionswinkel ϕ1 lässt 
sich anhand von Tab. 28 ein typischer Bereich von -67.3(4) bis -88.7(4)° erkennen; lediglich 
für eine Molekülhälfte der Zielverbindung 8 liegt dieser Torsionswinkel mit ϕ1 = 46.7(4)° 
außerhalb dieses Bereiches. Ein ähnliches Verhalten findet man auch für den Torsionswinkel  
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  (a) N-Benzoylglycin (Hippursäure): W. Harrison, S. Rettig, J. Trotter, J. Chem. Soc., Perkin Trans. 2 1972, 
1036. (b) N-(p-Aminobenzoyl)glycin: A. J. Dobson, R. E. Gerkin, Acta Crystallogr., Sect. C: Cryst. Struct. 
Commun. 1999, 55, 206. (c) N,N’-Terephthaloylbis(glycin)-Dihydrat: F. Eißmann, D. Schleicher, E. Weber, 
Struct. Chem. Commun. 2010, 1, 72. (d) N,N’-Terephthaloylbis(glycinmethylester): E. Armelin, E. 
Escudero, L. Campos, J. Puiggalí, Acta Crystallogr., Sect. C: Cryst. Struct. Commun. 2001, 57, 172. (e) 




C7-N1-C8-C10/C11 bei den L-Alanin-Derivaten, der direkt mit dem ϕ1-Winkel korreliert. 
Mit Ausnahme der einen Molekülhälfte von 8 liegen auch hier alle Winkel in einem relativ 
kleinen Bereich. Für den Torsionswinkel ψ1* lässt sich eine ähnliche Tendenz finden, wobei 
dieser Winkel mehrheitlich in den Bereich von 143.25(12) bis 174.6(2)° fällt. Eine Ausnah-
me stellt auch hier Verbindung 8 dar, deren beide peripheren L-Alanin-Fragmente Torsions-
winkel von ψ1* = 49.4(4)° bzw. ψ1* = -19.5(4)° aufweisen. Die konformativen Gemeinsam-
keiten und Unterschiede bezüglich der Torsionswinkel ϕ1 und ψ1* sind durch eine Struktur-





Abb. 103: Strukturüberlagerung der Verbindungen 29 (orange), 32 (blau), 43 (cyan), 30 (rot), 33 
(hellgrün), 44 (magenta) und 8 (braun bzw. grün) zur Veranschaulichung der unterschied-
lichen Torsionswinkel ϕ1 und ψ1* als Stab- (a) und Draht-Modell (b). Zur Strukturüberla-
gerung wurden die jeweiligen Atome N1, C8 und C9 bzw. N2, C20 und C21 verwendet 
(durch Pfeile gekennzeichnet). 
Zum Vergleich der Aminosäurekonformationen untereinander und mit schon bekannten 
Strukturen können diese als ϕ,ψ-Wertepaare in Ramachandran-Diagrammen (siehe Ab-
schnitt 2.1.2) dargestellt werden (Abb. 104). Die Glycin-Derivate liegen dabei alle im erlaub-
ten Bereich (hellblau). Trotz der eigentlich möglichen Flexibilität der Aminosäure Glycin fin-
det man alle Vertreter in einem relativ kleinen Bereich des Diagramms wieder, welcher in et-
wa mit dem Bereich des linksgängigen Polyglycins II (vgl. Abschnitt 2.1.2) übereinstimmt. 
Die Wertepaare für die L-Alanin-Derivate zeigen eine breitere Streuung und liegen teilweise 
auch in den Grenzbereichen (grün) zu unerlaubten Konformationen. Auch für die L-Alanin-
Derivate existiert ein relativ kleiner Bereich, in dem sich vier der sieben Torsionswinkel-
Paare finden. Dieser Bereich des Ramachandran-Diagramms entspricht in etwa dem Bereich 




genden Aminosäuren weisen ziemlich grenzwertige Konformationen auf, die für links- oder 
rechtsgängige α-Helix-Strukturen üblich sind (vgl. 2.1.2). 
      
     (a)            (b) 
Abb. 104: Aminosäurekonformationen im Ramachandran-Diagramm für die Glycin-Derivate 29, 32, 
43, N-Benzoylglycin (A), N-(p-Aminobenzoyl)glycin (B), N,N’-Terephthaloylbis(glycin)-
Dihydrat (C) und N,N’-Terephthaloylbis(glycinmethylester) (D) (a) sowie für die L-Alanin-
Derivate 30, 33, 44, 8 (Molekülhälften ’ und ’’) und N-Benzoyl-L-alanin (E und E’) (b). 
Beim Vergleich der Packungsstrukturen der einfachen Aminosäure- und Aminosäuremethyl-
ester-Derivate fällt auf, dass in allen Fällen ein N–H···O-Kontakt auftritt, bei dem üblicher-
weise das Amid-N-Atom als Donor und das Amid-O-Atom als Akzeptor (Ausnahme: 30) 
fungiert. Diese relativ starke N–H···O-Wechselwirkung führt zur Ausbildung von Strängen, 
wobei die Strangbildung meist durch eine schwächere C–H·· ·O-Wechselwirkung unterstützt 
wird. Lediglich in der Kristallstruktur von Verbindung 43 sind die Moleküle innerhalb der 
Stränge alternierend angeordnet (vgl. Abb. 87, Seite 109); in allen anderen Packungen wird 
die regelmäßige, nicht-alternierende Molekülanordnung innerhalb der Stränge favorisiert. Im 
p-Brombenzoyl-substituierten L-Alanin-Derivat 30 ist im Gegensatz zu den anderen Struk-
turen nicht nur die Amidbindung am dominierenden N–H···O-Kontakt beteiligt, da hier das 
Carboxyl-Carbonyl-O-Atom als H-Brücken-Akzeptor fungiert. Durch diese Wechselwirkung 
entsteht auch keine Strangstruktur, sondern es resultiert – im Zusammenspiel mit diversen 
weiteren Interaktionen verschiedener Stärke und Natur – eine komplexe Helixstruktur als 
Strukturmotiv. Welche Wechselwirkungen zwischen den charakteristischen Strukturmotiven 
(Strang oder Helix) in den Kristallpackungen auftreten, ist abhängig von der Art weiterer po-
tenzieller Donor- und Akzeptorgruppen. In den Verbindungen 29 und 30, in denen eine freie 




norstelle (Carboxyl-O-H-Gruppe) für relativ starke Wasserstoffbrücken. Entsprechend spie-
len hier O–H···O-Wechselwirkungen eine wichtige Rolle, die bei 29 in Form eines klassi-
schen Carbonsäure-Dimers einzelne Stränge miteinander vernetzen und bei 30 am Aufbau 
der Helixstruktur beteiligt sind. In den p-Brombenzoyl-Derivaten könnte man Wechsel-
wirkungen unter Einbeziehung der Br-Atome (z. B. D–H···Br- oder Br·· ·Br-Interaktionen) 
erwarten. Tatsächlich findet sich aber lediglich in der Kristallstruktur von Verbindung 29 ein 
Br· ··Br-Kontakt. Für die p-Ethinylbenzoyl-substituierten Verbindungen 43 und 44 eröffnet 
die terminale Acetylen-Einheit eine Möglichkeit für eine intermolekulare Wechselwirkung, 
die in beiden Kristallstrukturen in Form eines (Acetylen)C–H···O-Kontakts als Interaktion 
zwischen verschiedenen Strängen genutzt wird. Neben den hier explizit genannten Kontakten 
treten in allen Kristallstrukturen der Aminosäure- und Aminosäuremethylester-Derivate 
weiterhin von alkylischen oder aromatischen C-Atomen ausgehende, schwächere C–H···O-
Wechselwirkungen auf. Die für den Packungsaufbau der jeweiligen Kristallstrukturen 
gefundenen Tendenzen stehen auch im Einklang mit vergleichbaren Strukturen aus der 
Literatur154(a),(b),(d),(e). Lediglich für das N,N’-Terephthaloylbis(glycin)-Dihydrat154(c) treten Ab-
weichungen auf, da hier die in der Kristallstruktur vorliegenden Wassermoleküle als starke 
H-Brücken-Donoren oder -Akzeptoren maßgeblich am Packungsaufbau beteiligt sind. 
4.6.2 Dipeptidmethylester-Derivate 
Beim Vergleich der Molekülstrukturen der N-funktionalisierten Dipeptidmethylester, basie-
rend auf Tab. 29, fällt zunächst auf, dass für alle Moleküle sowohl die Amidbindung als auch 
die Peptidbindung in der erwarteten trans-Konfiguration vorliegen (ω = ±180°) und nahezu 
planar sind (O-C-N-C = ±0°). Merkliche Abweichungen von dieser Idealgeometrie zeigt le-
diglich die Peptidbindung im L-Alanylglycin-Derivat 46’ [ω1 = -170.36(13)°, O2-C9-N2- 
C10 = 10.3(2)°]. 
Für eine bessere Vergleichbarkeit der weiteren Torsionswinkel untereinander wäre es für 
Verbindung 34 denkbar, durch Inversion sämtlicher Atomparameter für alle Torsionswinkel 
einen Vorzeichenwechsel zu erreichen. Da diese Verbindung jedoch als chirale Kristallstruk-
tur in der Sohncke-Raumgruppe Pc kristallisiert, ist dies nicht möglich, da sich durch eine 
entsprechende Inversion auch die absolute Struktur der Kristallstruktur ändern würde155. 
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Tab. 29: Torsionswinkel (°) der Dipeptidmethylester-Derivate im Vergleich. 
34 35 45 46 Verbindung 
34’ 34’’   46’ 46’’ 
Konformation 
Amidbindung       
     ω
-1* -179.8(3) 176.7(3) -178.32(13) 179.27(12) -177.27(12) -176.40(11) 
     O1-C7-N1-C8† 0.4(5) -1.3(4) 0.7(2) -0.2(2) 0.9(2) 2.0(2) 
Verdrehung 
Amid/Phenyl       
     C3-C4-C7-O1† 7.9(4) -8.9(5) 24.6(2) -10.4(2) 23.2(2) 34.0(2) 
Konformation 
Aminosäure 1 
      
     ϕ1 68.5(4) 74.1(4) -67.79(18) -76.97(17) -67.20(15) -71.35(16) 
     ψ1 -159.7(3) -176.5(3) 158.65(13) 175.62(13) 162.17(12) 157.84(12) 
     C7-N1-C8-C13† - - 170.48(14) - 170.48(13) 167.61(13) 
Konformation 
Peptidbindung       
     ω1 -178.4(3) 175.7(3) -173.69(13) -174.70(13) -170.36(13) 179.37(12) 
     O2-C9-N2-C10† -1.0(5) -4.9(5) 7.3(2) 5.0(2) 10.3(2) 1.4(2) 
Konformation 
Aminosäure 2 
      
     ϕ2 59.6(4) 61.5(4) -66.2(2) -58.90(18) -65.35(18) -73.26(17) 
     ψ2* 34.6(4) 33.5(4) -38.1(2) -34.92(18) -40.36(18) 146.31(13) 
     ω2* 178.5(3) 177.4(3) -174.82(18) 179.15(14) -175.83(15) 178.02(14) 
† Die Bezeichnungen der Torsionswinkel für das jeweils zweite Molekül der asymmetrischen Einheit 
(34’’ oder 46’’) entsprechen den für das jeweils erste Molekül der asymmetrischen Einheit angegebe-
nen (vgl. Tab. 40, Anhang, Seite IX und Tab. 43, Anhang, Seite X). 
 
Ähnlich wie in Abschnitt 4.6.1 ergibt sich auch für die Dipeptid-Derivate für die Beziehung 
zwischen Phenylring und Amidbindung eine Abweichung von der idealen Planarität. Der 
Phenylring ist dabei betragsmäßig um 7.9(4) bis 34.0(2)° gegenüber der Amidbindung ver-
dreht, was in einer entsprechenden Strukturüberlagerung zu einem ähnlichen Bild wie in 
Abb. 102 für die Aminosäure- und Aminosäuremethylester-Derivate führen würde. Bemer-
kenswert ist hier, dass der entsprechende Torsionswinkel in einer vergleichbaren literaturbe-
kannten Struktur von N-Benzoylglycylglycinbenzylester156 nur einen Wert von etwa 4° an-
nimmt und somit die beiden Molekülfragmente annähernd coplanar sind. 
Beim Vergleich der Konformationen der ersten Aminosäure in den jeweiligen Dipeptid-Mo-
lekülstrukturen fällt auf, dass die relevanten Torsionswinkel betragsmäßig in einem relativ 
kleinen Bereich liegen [67.20(15) – 76.97(17)° für ϕ1 und 157.84(12) – 176.5(3)° für ψ1]. 
Demzufolge unterscheidet sich auch der mit ϕ1 korrelierende Torsionswinkel C7-N1-C8-C13 
(bzw. C22-N3-C23-C28 für 46’’), der die Stellung der Methylgruppe am α-C-Atom der Ami- 
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nosäure L-Alanin charakterisiert, kaum [Bereich von 167.61(13) bis 170.48(14)°]. Auch für 
die Konformation der zweiten Aminosäure ist eine ähnliche Tendenz zu erkennen. Die Beträ-
ge des Torsionswinkels ϕ2 liegen alle im Bereich von 58.90(18) bis 73.26(17)°. Für den Tor-
sionswinkel ψ2* ergibt sich ein Betragsbereich von 33.5(4) bis 40.36(18)°. Lediglich der ψ2*-
Wert für 46’’ findet sich mit 146.31(13)° außerhalb dieses Bereichs. Wie in Abb. 96, Seite 
114, zu erkennen ist, kommt dieser abweichende Torsionswinkel in der Kristallstruktur der 
Verbindung 46 durch eine anscheinend energetisch begünstigte Drehung um die C10-C11- 
bzw. C25-C26-Bindung zu Stande. Einen ähnlichen Torsionswinkel beobachtet man auch in 
der Molekülstruktur von N-Benzoylglycylglycinbenzylester156. Zur Einordnung der Amino-
säurekonformationen innerhalb der Dipeptidmethylester-Derivate bietet sich wie auch schon 
für die einfachen Aminosäure- und Aminosäuremethylester-Derivate (Abschnitt 4.6.1) die 
Auftragung der ϕ,ψ-Torsionswinkelpaare in Ramachandran-Diagrammen (siehe Abschnitt 
2.1.2) an, die in Abb. 105 vorgenommen wurde. 
      
     (a)            (b) 
Abb. 105: Aminosäurekonformationen in den Dipeptid-Derivaten im Ramachandran-Diagramm für 
Glycin als erste (Gly1 für 34’, 34’’, 45, N-Benzoylglycylglycinbenzylester [A]) oder zweite 
(Gly2 für 34’, 34’’, 35, 45, 46’, 46’’, N-Benzoylglycylglycinbenzylester [A]) Aminosäure 
der Dipeptidsequenz (a) und L-Alanin als erste (L-Ala1 für 35, 46’, 46’’) Aminosäure der 
Dipeptidsequenz (b). 
Berücksichtigt man die Inversionssymmetrie des Ramachandran-Diagramms in Abb. 105 (a), 
kann man erkennen, dass es zwei Bereiche für die vorliegende Konformation der Aminosäure 
Glycin gibt. Der erste Bereich (ϕ = ±70°, ψ = ±170°) beinhaltet jeweils Gly1 am N-Terminus 
und repräsentiert Konformationen, die für Polyglycin II (siehe Abschnitt 2.1.2) typisch sind. 




in den Glycin- und Glycinmethylester-Derivaten aus Abschnitt 4.6.1 [vgl. Abb. 104 (a)]. Im 
zweiten Bereich des Ramachandran-Diagramms (ϕ = ±60°, ψ = ±35°), welcher für Konfor-
mationen in α-helicalen Strukturen typisch ist, konzentrieren sich die Konformationen für 
Gly2, wobei hier auch grenzwertige Konformationen (grüner Bereich) auftreten. Wie schon 
vorher erwähnt, liegen lediglich die Gly2-Konformationen für 46’’ und N-Benzoylglycylgly-
cinbenzylester156 nicht in diesem Bereich, sondern bilden einen eigenen Cluster bei ϕ = -75° 
und ψ = 145°, welcher in der Nähe des Gly1-Clusters liegt. Die Aminosäurekonformationen 
für L-Ala1 in den Dipeptidmethylester-Derivaten liegen alle in einem sehr engen Bereich 
[Abb. 105 (b)], der typische Konformationen in linksgängigen Polyglycin-II-Helices reprä-
sentiert und sich gut mit dem Bereich für die entsprechenden Konformationen der L-Alanin- 
und L-Alaninmethylester-Derivate aus Abschnitt 4.6.1 [vgl. Abb. 104 (b)] deckt. 
In den Packungsstrukturen der benzoylsubstituierten Dipeptide dominieren N–H···O-Wech-
selwirkungen. Derartige Wechselwirkungen führen jeweils zur Ausbildung von Strangstruk-
turen und vermitteln darüber hinaus auch den Zusammenhalt zwischen einzelnen Strängen. 
Für den Strangaufbau ist dabei immer die Peptidbindung verantwortlich, während die Wech-
selwirkung zwischen den Strängen durch die Amidbindung realisiert wird (jeweils N als 
H-Brücken-Donor und O als -Akzeptor). Neben den N–H···O-Kontakten treten innerhalb der 
Stränge weitere schwächere Wechselwirkungen (C–H···O) auf, welche zur Stabilisierung der 
Strangstrukturen beitragen. Durch diese Interaktionen ergibt sich für die Stränge eine regel-
mäßige, nicht alternierende Anordnung der Moleküle. Nur in der Kristallstruktur von Verbin-
dung 46 sind die Moleküle innerhalb der Stränge alternierend orientiert, was auch in der 
Kristallstruktur von N-Benzoylglycylglycinbenzylester156 der Fall ist. Als intermolekulare 
Wechselwirkungen zwischen verschiedenen Strängen spielen neben den schon erwähnten 
stärkeren N–H···O-Kontakten vor allem schwächere C–H···O-Wechselwirkungen eine Rolle. 
Auch die jeweiligen Substituenten in p-Stellung des Phenylrings liefern einen Beitrag zum 
Zusammenhalt zwischen verschiedenen Strängen. So ist das Br-Atom in der Kristallstruktur 
der Verbindung 34 Akzeptor einer C–H···Br-Interaktion, während die Ethinylgruppe in den 
Kristallstrukturen der Verbindungen 45 und 46 sowohl als Donor als auch als Akzeptor in H-
Brücken involviert ist. 
4.6.3 Tripeptidmethylester-Derivat 
Da noch keine Kristallstrukturen von N-Benzoyl-Derivaten des Tripeptids L-Alanylglycylgly-
cin bekannt sind, ist hier kein direkter Vergleich mit dem Tripeptidmethylester-Derivat 37 
möglich. Aus diesem Grund erfolgt nach Möglichkeit ein Vergleich mit den vorher diskutier-




peptids in Form des Hydrats157 und des Hydrochlorids158. 
Betrachtet man die Molekülstruktur der Verbindung 37, fällt zunächst auf, dass der Winkel 
zwischen dem Phenylring und der Amidbindung (C3-C4-C7-O1) mit -14.2(5)° einen Wert 
annimmt, der in den Bereich der vorher behandelten Aminosäure-, Aminosäuremethylester- 
und Dipeptidmethylester-Derivate fällt. Die Amidbindung und die beiden Peptidbindungen 
des Moleküls sind jeweils trans-konfiguriert und annähernd planar. Die dafür relevanten 
Torsionswinkel (siehe Tab. 41, Anhang, Seite IX) folgen somit der erwarteten und schon in 
den Abschnitten 4.6.1 und 4.6.2 bestätigten Tendenz. Auch in den beiden literaturbekannten 
Kristallstrukturen157,158 treten diesbezüglich keine nennenswerten Abweichungen auf. 
Die Einordnung der Aminosäurekonformationen innerhalb des Tripeptids kann wieder mit 
Hilfe von Ramachandran-Diagrammen erfolgen (Abb. 106, auf die Eintragung der literatur-
bekannten Strukturen157,158 wurde verzichtet, da diese als Hydrat oder Hydrochlorid vorliegen 
und nicht über die entsprechenden Substituenten am N- und C-Terminus verfügen). In den 
Ramachandran-Diagrammen ist zu erkennen, dass die entsprechenden Torsionswinkelpaare 
für 37, welche die Konformationen der jeweiligen Aminosäuren repräsentieren, außerhalb der 
in den Abschnitten 4.6.1 (Abb. 104) und 4.6.2 (Abb. 105) gefundenen Cluster liegen. 
      
     (a)           (b) 
Abb. 106: Aminosäurekonformationen im Tripeptid-Derivat 37 im Ramachandran-Diagramm für 
Glycin als zweite und dritte (Gly2 und Gly3) Aminosäure der Tripeptidsequenz (a) und 
L-Alanin als erste (L-Ala1) Aminosäure der Tripeptidsequenz (b). 
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Die Konformation für L-Ala1 fällt dabei deutlich in den Bereich der für antiparallele β-Falt-
blatt-Strukturen typischen Aminosäurekonformationen. Dies gilt, wenn man den entsprechen-
den Bereich etwas weiter fasst, auch für die Aminosäure Gly2. Lediglich die C-terminale 
Aminosäure Gly3 liegt in einer für antiparallele Faltblatt-Strukturen untypischen Konforma-
tion vor, was sich aber dadurch erklären lässt, dass diese Aminosäure nur durch die N-H-, 
nicht aber durch die C=O-Gruppe am Aufbau der Faltblatt-Struktur beteiligt ist. 
Betrachtet man die Packung der Tripeptid-Kristallstruktur 37, fällt auf, dass deren Aufbau in 
Analogie zu den Abschnitten 4.6.1 und 4.6.2 überwiegend durch starke N–H···O-Wechsel-
wirkungen gekennzeichnet ist. Das daraus resultierende Schichtmotiv (vgl. Abb. 84, Seite 
107) lässt sich in den Packungen von L-Alanylglycylglycin-Hydrat157 und -Hydrochlorid158 
nicht wiederfinden. In der Kristallstruktur des Hydrats liegt das Tripeptid in zwitterionischer 
Struktur vor, wobei auch die Wassermoleküle als H-Brücken-Donoren wesentlich am 
Packungsaufbau beteiligt sind [zwei O–H···O(Carboxylat)-Interaktionen]. In der Struktur des 
Hydrochlorids liegt die N-terminale Aminogruppe in protonierter Form vor, während das 
Chlorid-Anion als H-Brücken-Akzeptor den Packungsaufbau maßgeblich mitbestimmt (drei 
N–H···Cl-Kontakte). In beiden Fällen resultiert hier im Gegensatz zu 37 ein komplexerer 
Packungsaufbau mit Vernetzung durch starke Wasserstoffbrücken in mehr als eine Dimen-
sion. 
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5 Zusammenfassung und Ausblick 
Das grundsätzliche Ziel der vorliegenden Arbeit bestand in der Synthese von Tektonen, deren 
struktureller Aufbau durch eine gezielte Verknüpfung organisch-synthetischer und von der 
Natur entlehnter Bestandteile gekennzeichnet ist. Mit dieser Zielsetzung konnten drei ver-
schiedene Klassen angestrebter Zielverbindungen realisiert werden, die sich hinsichtlich des 
zentralen Spacerkerns unterscheiden [1,4-Diethinylbenzen, Acetylen, Tetrakis(4-ethinylphe-
nyl)methan] und somit entweder dem linearen (Abb. 107) oder tetragonalen Zielstrukturtyp 
(Abb. 108) zuzuordnen sind (vgl. dazu auch Kapitel 1, Abb. 1 und Abb. 4). Die Variation in-
nerhalb einer Zielverbindungsklasse wurde dabei durch Verwendung verschiedener Amino-
säure- oder Peptidhaftgruppen, wobei bezüglich der ersten angeknüpften Aminosäure eine 
Einteilung in Glycin- oder L-Alanin-basierte Haftgruppen getroffen werden kann, erreicht. 
Als Haftgruppen kamen die einfachen Aminosäuren (geschützt als Methylester oder in freier 


























 Glycin-Derivate: R = H  L-Alanin-Derivate: R = Me 
Haftgruppe n R' Verbindung  n R' Verbindung 
Aminosäuremethylester 0 Me 1  0 Me 2 
Dipeptidmethylester 1 Me 3  1 Me 4 
Tripeptidmethylester 2 Me 5  2 Me 6 
Aminosäure 0 H 15  0 H 16 

























 Glycin-Derivate: R = H  L-Alanin-Derivate: R = Me 
Haftgruppe n R' Verbindung  n R' Verbindung 
Aminosäuremethylester 0 Me 7  0 Me 8 
Dipeptidmethylester 1 Me 9  1 Me 10 
Aminosäure 0 H 17  0 H 18 
Abb. 107: Synthetisierte Zielstrukturen mit linearer Spacergeometrie im Überblick. Die Bestandteile 
sind in Anlehnung an Abb. 1, Seite 2, farbig hinterlegt (grün = Haftgruppe, orange = Lin-
ker, blau = Spacer). 


















 Glycin-Derivate: R = H  L-Alanin-Derivate: R = Me 
Haftgruppe n Verbindung  n Verbindung 
Aminosäuremethylester 0 11  0 12 
Dipeptidmethylester 1 13  1 14 
Abb. 108: Hergestellte Zielverbindungen mit tetragonaler Spacergeometrie. Die Bestandteile sind  
in Anlehnung an Abb. 1, Seite 2, farbig hinterlegt (grün = Haftgruppe, orange = Linker,  
blau = Spacer). 
Bevor der jeweilige Schlüsselschritt zur Herstellung der in Abb. 107 und Abb. 108 vorge-
stellten Zielstrukturen, eine Sonogashira-Hagihara-Reaktion, durchgeführt werden konnte, 
war entsprechend der erarbeiteten Synthesestrategie (vgl. Abschnitt 3.1) die Darstellung da-
für geeigneter kupplungsfähiger Bausteine erforderlich. Hier gelang die Synthese von sieben 
mit einem p-Brombenzoyl-Linker verknüpften Aminosäure- und Peptidmethylesterhaftgrup-
penelementen (Verbindungen 32 – 38, Abb. 109), bei deren Herstellung Amid- und Peptid-
bindungsknüpfungen inklusive der dafür notwendigen Aktivierungs- und Blockierungsschrit-
te eine wesentliche Rolle spielten. Ausgehend von den p-Brombenzoyl-substituierten Deri-
vaten konnten die speziell für die Synthese der Zielverbindungen mit Acetylen-Spacer benö-
tigten p-Ethinylbenzoyl-Kupplungskomponenten (Verbindungen 43 – 46, Abb. 109) in je-
weils zweistufigen Reaktionen erhalten werden. 
Glycin-Derivate: R = H  L-Alanin-Derivate: R = Me 
n Verbindung  n Verbindung 
0 32  0 33 
1 34  1 35 
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Glycin-Derivate: R = H  L-Alanin-Derivate: R = Me 
n Verbindung  n Verbindung 
0 43  0 44 
 
















Abb. 109: Für die Synthese der Zielstrukturen relevante Vorstufen: p-Brombenzoyl- und p-Ethinyl-
benzoyl-derivatisierte Aminosäure- und Peptidmethylester. 
Insgesamt kann an dieser Stelle festgestellt werden, dass nicht nur 18 bis dato in der Literatur 
nicht erwähnte Zielstrukturen, sondern überdies mit den Verbindungen 29 – 46 teilweise wei-
tere noch nicht literaturbekannte Aminosäure- oder Peptid-Vorstufen erfolgreich hergestellt 
und ausführlich charakterisiert werden konnten. Aus der Reihe der Vorstufen 29 – 46 sind die 
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Verbindungen 29, 31, 32, 34, 36 und 38 zwar schon in einer Publikation159 angesprochen 
worden, jedoch erfolgte in dieser Literaturstelle die Charakterisierung nur unvollständig, d. h. 
lediglich mittels 1H-NMR-Spektroskopie. Des Weiteren sind die dort angegebenen Herstel-
lungsvorschriften sehr lückenhaft und widersprüchlich und folglich nicht reproduzierbar, so 
dass letztlich erfolgreich auf die in dieser Arbeit verwendeten Synthesemethoden zurückge-
griffen wurde. 
Ein Hauptaugenmerk dieser Arbeit sollte auf der röntgenkristallographischen Untersuchung 
der erhaltenen Zielverbindungen hinsichtlich ihres Packungsverhaltens im Festkörper und 
dabei auftretender charakteristischer Strukturmotive liegen. Von den tektonischen Zielstruk-
turen konnte jedoch nur im Falle der linear strukturierten Verbindung 8 eine Kristallstruktur 
bestimmt werden. Für alle anderen Zielverbindungen waren trotz intensiver Kristallisations-
versuche keine für eine Röntgenkristallstrukturanalyse geeigneten Einkristalle erhältlich. Im 
Gegensatz zu den Zielverbindungen gelang bei den Vorstufen die Kristallisation der Substan-
zen in vielen Fällen besser, so dass insgesamt 11 Kristallstrukturen p-Brombenzoyl- und 
p-Ethinylbenzoyl-derivatisierter Aminosäuren und Peptide (29, 30, 32 – 35, 37, 43 – 46) be-
stimmt werden konnten. Die Kristallstrukturen wurden jeweils auf molekularem Niveau und 
hinsichtlich der vorliegenden Packungsstrukturen ausgewertet und untereinander sowie mit 
ähnlichen literaturbekannten Verbindungen verglichen. Als Gemeinsamkeit für alle Verbin-
dungen lässt sich dabei feststellen, dass Amid- und Peptidbindungen stets in der trans-Kon-
figuration vorliegen und der Phenylring in Bezug zur direkt daran gebundenen Amidgruppe 
immer etwas verdreht ist, was mit Hilfe entsprechender Molekülstrukturüberlagerungen an-
schaulich visualisiert werden konnte. Der Vergleich der konformativen Parameter der Ami-
nosäuren erfolgte durch Eintragung der relevanten Torsionswinkel in Ramachandran-Dia-
gramme. Dabei wurde festgestellt, dass die Aminosäuren vorwiegend in Konformationen 
vorliegen, welche der typischen Aminosäurekonformation innerhalb des helicalen Sekundär-
strukturtyps Polyglycin II entsprechen. Die Packungsstrukturen werden in allen Fällen durch 
N–H···O-Kontakte dominiert, welche – oftmals durch weitere schwächere Wechselwirkun-
gen unterstützt – üblicherweise zur Ausbildung von Strängen als charakteristische Struktur-
motive innerhalb der Kristallpackungen führen. Ein β-Faltblatt-ähnliches Schichtstruktur-
motiv (Abb. 110) konnte nur im Fall des Tripeptid-Derivats 37 gefunden werden, was darauf 
schließen lässt, dass die ursprünglich im Kristall angestrebte Peptid-Peptid-Wechselwirkung 
(vgl. Abb. 3, Seite 2) erst bei Haftgruppen mit mindestens drei Aminosäuren zum Tragen 
kommt, wobei sich dann aber die Kristallisation entsprechender Derivate aufgrund der mit 
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zunehmender Aminosäureanzahl der Haftgruppen abnehmenden Löslichkeit schwierig ge-
staltet. 
 
Abb. 110: Eine dem antiparallelen β-Faltblatt ähnliche Schichtstruktur, die in der Kristallstruktur 
des Tripeptidmethylester-Derivats 37 gefunden wurde. 
In allen Kristallstrukturen ist weiterhin auffällig, dass das eigentlich zum Linker gehörende 
Carbonyl-Sauerstoffatom der N-terminalen Amidbindung mit den Carbonyl-O-Atomen der 
Aminosäurereste bezüglich der Funktion als H-Brücken-Akzeptor konkurriert und somit die 
Ausbildung des angestrebten β-Faltblatt-analogen Strukturmotivs zusätzlich erschwert. Um 
diesen Effekt zu unterdrücken, wäre die Verwendung von N-(p-Brombenzyl)-Derivaten als 
Haftgruppenelemente denkbar. Eine dafür notwendige Schlüsselverbindung, N-(p-Brom-
benzyl)-L-alanin160 (in Form des Hydrochlorids), und in Analogie dazu auch das Glycin-Deri-
vat, welche in einer dann modifizierten Synthesestrategie den in der vorliegenden Arbeit ver-
wendeten N-(p-Brombenzoyl)aminosäuren 29 und 30 entsprechen würden, konnten bereits 
erhalten werden. 
Zusätzlich zu den Kristallstrukturen der Zielverbindung 8 und der erwähnten Haftgruppen-
vorstufen, konnte eine interessante Kristallstruktur der tetragonalen Spacervorstufe 24 be-
stimmt werden, die durch ein poröses Wirtgitter gekennzeichnet ist, dessen Poren mit nur 
locker gebundenen Lösungsmittelmolekülen (Toluen) gefüllt sind. 
Da aufgrund der erfolglosen Kristallisationsversuche der Zielstrukturen keine detaillierten In-
formationen über die jeweiligen Molekül- und Packungsstrukturen erhältlich waren, wurden 
auch andere spektroskopische Methoden genutzt um – insbesondere für die Aminosäurereste 
der Haftgruppen – strukturelle Parameter abzuleiten. Mittels NMR-Spektroskopie konnten so 
anhand konformationssensitiver NMR-Signale qualitative Aussagen zur Struktur der Haft-
gruppen in Lösung erhalten werden. Dabei konnte zunächst über eine statistische Analyse 
                                                 
160
 F. Eißmann, E. Weber, Struct. Chem. Commun. 2010, 1, 3. 
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vergleichbarer Vorstufen und Zielverbindungen nachgewiesen werden, dass die Aminosäure-
reste identischer Haftgruppen unabhängig vom Spacertyp (Zielstrukturen) oder dem ange-
knüpften Benzoyl-Rest (Vorstufen) auch übereinstimmende konformationssensitive Signale 
hervorrufen, was bedeutet, dass die Aminosäurereste innerhalb vergleichbarer Haftgruppen 
jeweils in derselben Konformation vorliegen. Die für die Aminosäurereste bestimmten Kon-
formationen entsprechen dabei überwiegend solchen, die auch in β-Faltblatt-Strukturen vor-
liegen, und unterscheiden sich damit von den mittels Kristallstrukturanalyse gefundenen 
Konformationen im Festkörper (Polyglycin-II-Typ-Konformationen). Über die Auswertung 
charakteristischer Banden der Amid- und Peptidbindungen in Festkörper-FT-IR-Spektren 
wurden den Haftgruppenelementen Sekundärstrukturtypen zugeordnet, wobei hier keine Ten-
denzen in Abhängigkeit der Länge der Haftgruppe erkennbar waren. In den Festkörperstruk-
turen wurden den Aminosäureresten so überwiegend Sekundärstrukturtypen wie β-Faltblatt, 
α-Helix oder 310-Helix zugeordnet. Ein Zusammenhang zwischen den Ergebnissen der IR-
spektroskopischen und der röntgenkristallographischen Untersuchungen konnte nicht fest-
gestellt werden, so dass man nicht mit Sicherheit sagen kann, dass die für die Vorstufen in-
nerhalb der kristallinen Packungsstrukturen gefundenen Strukturmotive auch in den Festkör-
perstrukturen der Zielverbindungen zu erwarten sind. 
Da wegen der aromatisch-acetylenischen Baueinheiten innerhalb der Zielstrukturen eine 
Fluoreszenzaktivität zu erwarten war, wurden alle Zielverbindungen fluoreszenzspektrosko-
pisch untersucht. Eine Abhängigkeit des Emissionsmaximums vom Spacertyp oder der Art 
und Länge der peripheren Haftgruppe konnte dabei jedoch nicht festgestellt werden. 
Zum Thema dieser Dissertation passend stellen die synthetisierten Zielverbindungen sicher 
nur eine begrenzte Auswahl dar. Jedoch eröffnet die verwendete Synthesestrategie einige 
Variationsmöglichkeiten, welche die Herstellung weiterer Tektone mit Aminosäure- und Pep-
tidhaftgruppen erlauben. Zum einen wäre eine Variation des Spacers hinsichtlich dessen Län-
ge oder auch Geometrie denkbar; zum anderen bietet sich beim Aufbau der Haftgruppen 
grundsätzlich die Verwendung anderer Aminosäuren, abgewandelter Aminosäuresequenzen 
oder anderer Haftgruppenlängen an. Unter Verwendung der Aminosäure L-Valin an Stelle 
von L-Alanin konnten so bereits analoge Tektone mit linearer Spacergeometrie (1,4-Diethi-
nylbenzen- und Acetylen-Spacer) erhalten werden161. Ein weiterer interessanter Ansatz wä-
                                                 
161
  (a) M. Zegke, Neue Tektone mit starrer zentraler Baueinheit und peripheren Peptidhaftgruppen auf Basis 
von L-Valin, Studienarbeit, TU Bergakademie Freiberg, 2009. (b) M. Schulze, Synthese und Charakterisi-
rung supramolekularer Tektone mit Glycin- und L-Valin-haltigen peripheren peptidischen Haftgruppen, 
Bachelorarbeit, TU Bergakademie Freiberg, 2010. 
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re auch die Untersuchung unsymmetrisch substituierter Tektone, deren Synthese sich relativ 
einfach bei Verbindungen auf Basis des Acetylen-Spacers realisieren ließe, wenn für die 
Kupplungsreaktionen p-Brombenzoyl- und p-Ethinylbenzoyl-Derivate verschiedener Haft-
gruppenelemente zum Einsatz kämen. Insgesamt sollte es also durch eine geschickte Kom-
bination aus Spacer und Haftgruppen auch möglich sein, das bei den Kristallisationsver-
suchen der synthetisierten Zielverbindungen aufgetretene Löslichkeitsproblem zu umgehen 
und eventuell für Kristallstrukturanalysen geeignete Kristalle zu erzeugen. Nichtsdestotrotz 
sollte natürlich auch mit den schon vorhandenen Zielverbindungen weiterhin versucht wer-
den, vermessbare Einkristalle zu züchten. Gelingt dies nicht, könnte an Stelle von Kristall-
strukturanalysen mit Hilfe moderner mehrdimensionaler NMR-spektroskopischer Methoden 
zumindest eine genauere Strukturuntersuchung in Lösung erfolgen. 
An dieser Stelle ist auch noch anzumerken, dass zukünftig nicht nur die eigentlichen Ziel-
verbindungen von Interesse sein können, sondern dass auch die für deren Synthese verwen-
deten Vorstufen, also die N-(p-Brombenzoyl)- und N-(p-Ethinylbenzoyl)-Derivate von Ami-
nosäuren und Peptiden, geeignet funktionalisierte Bausteine für die Herstellung entsprechen-
der Biokonjugate, die allgemein durch kovalente Verknüpfung von synthetisch erzeugten mit 
natürlich vorkommenden Verbindungen entstehen162, darstellen163. 
Aufgrund ihres strukturellen Aufbaus könnten speziell die Zielverbindungen mit linearer 
Spacergeometrie auch Anwendung als Bolaamphiphile (vgl. Abschnitt 2.5.3) finden. In wei-
terführenden Untersuchungen gilt es hier zu prüfen, ob die Länge der Haftgruppen sowie des 
hydrophoben Spacer-Linker-Fragments schon ausreicht, um eine Assoziation zu geordneten 
Nanostrukturen zu ermöglichen und wenn ja, welche Strukturen dabei gebildet werden. 
Auch die Fluoreszenzeigenschaften bieten Potenzial für weitere Untersuchungen und daraus 
resultierende Anwendungen. Dabei ist es vorstellbar, dass sich die Fluoreszenzeigenschaften 
wie Intensität oder Emissionsmaximum ändern, wenn sich ein Zielmolekül mittels der peri-
pheren Haftgruppen als Erkennungselemente an eine bestimmte Sequenz eines zu unter-
suchenden Proteins o. ä. anlagert (Abb. 111), was für sensorische Anwendungen in Form 
peptidbasierter Fluoreszenzmarker genutzt werden könnte. 
                                                 
162
  A. J. de Graaf, M. Kooijman, W. E. Hennink, E. Mastrobattista, Bioconjugate Chem. 2009, 20, 1281. 
163
  F. Eißmann, E. Weber, J. Mol. Struct. 2011, 994, 392. 




Abb. 111: Möglicher Erkennungsprozess zwischen einer Protein-Bindungsstelle und der exempla-
risch gewählten Zielverbindung 6, der mit einer sensorisch nutzbaren Fluoreszenzände-
rung verbunden sein könnte. 
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6 Experimenteller Teil 
6.1 Allgemeine Hinweise 
Schmelzpunkte 
Die Schmelzpunktbestimmungen wurden mit einem Heiztischmikroskop PHMK der Firma Rapido 
(VEB Wägetechnik) oder dem Gerät BÜCHI Melting Point B-450 (BÜCHI Labortechnik AG, Flawil, 
Schweiz) durchgeführt. Die angegebenen Schmelzpunkte sind nicht korrigiert. Die Zielverbindungen 
11 – 18 zeigen keinen definierten Schmelzpunkt oder -bereich, sondern zersetzen sich allmählich 
beim Erhitzen. Da die damit verbundene Farbänderung schwierig zu erkennen ist, sind die für die 
Verbindungen 11 – 18 angegebenen Zersetzungstemperaturen nur als Richtwerte anzusehen. 
Polarimetrie 
Die Messung der Drehwerte erfolgte an einem Polarimeter Perkin-Elmer 241 (Perkin-Elmer, Rodgau) 
am Institut für Organische Chemie der TU Bergakademie Freiberg und an einem P3002RS-Automatic 
Digital Polarimeter (A. Krüss Optronic GmbH, Hamburg) am Institut für Biowissenschaften der TU 
Bergakademie Freiberg. Die Messungen wurden jeweils bei einer Temperatur von 20 °C und unter 
Verwendung der NaD-Linie (λ = 589.3 nm) bei einer Auflösung von 0.001° durchgeführt. Die spezi-
fischen Drehwerte 20][ Dα  sind in 10-1 ° cm2 g-1 angegeben, wobei die für die Drehwertbestimmung ein-
gesetzten molaren Konzentrationen sowie das jeweilige Lösungsmittel mit aufgeführt sind. 
1H-NMR- und 13C-NMR-Spektren 
Die 1H-NMR- und 13C-NMR-Spektren wurden von Frau Dipl.-Ing. (FH) C. Pöschmann und Herrn 
Dipl.-Chem. C. Fischer am Institut für Analytische Chemie der TU Bergakademie Freiberg mit einem 
Flüssigkeits-NMR-Spektrometer Avance 500 der Firma Bruker, Karlsruhe, aufgenommen. Die Auf-
nahme erfolgte bei einer Temperatur von 25 °C mit einer Resonanzfrequenz von 500.1 MHz für die 
1H-NMR-Spektren und 125.8 MHz für die 13C-NMR-Spektren. Wenn nicht anders angegeben, wurde 
DMSO-d6 als Lösungsmittel verwendet. Die Werte der chemischen Verschiebung δ  sind in ppm an-
gegeben und auf Tetramethylsilan als internen Standard bezogen. Die Kopplungskonstanten 2JHH und 
3JHH sind in Hz angegeben. Für aufgespaltene Signale wurden folgende Symbole verwendet: s (Singu-
lett), d (Dublett), t (Triplett), qui (Quintett), m (Multiplett) und dd (doppeltes Dublett). Die Abkürz-
ung br kennzeichnet ein breites Signal. Die Signale wurden mittels Inkrementberechnung164 und unter 
                                                 
164
  M. Hesse, H. Meier, B. Zeeh, Spektroskopische Methoden in der organischen Chemie, 4. Auflage, Georg 
Thieme Verlag, Stuttgart, 1991. 
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Zuhilfenahme des Programms ChemBioDraw Ultra 11.0 (Copyright CambridgeSoft 1986 – 2007) zu-
geordnet. NMR-Spektren enthaltende Abbildungen wurden mit Hilfe des Programms ACD/NMR Pro-
cessor Academic Edition (Copyright Advanced Chemistry Development Inc. 1997 – 2010) erstellt. 
FT-IR-Spektren 
Die FT-IR-Spektren wurden von Frau Dipl.-Ing. (FH) E. Knoll am Institut für Analytische Chemie 
der TU Bergakademie Freiberg mit einem FT-IR-Spektrometer Nicolet 510 aufgenommen, wobei die 
Proben als KBr-Presslinge vermessen wurden. Die Wellenzahlen ν  sind in cm-1 angegeben. 
Massenspektren 
Die GC-MS-Analysen wurden von Frau Dipl.-Ing. (FH) C. Pöschmann und Frau Dipl.-Ing. (FH)  
E. Knoll am Gerät 5890 Series II / MS 5989A der Firma Hewlett-Packard (Paolo Alto, USA) am 
Institut für Organische Chemie der TU Bergakademie Freiberg durchgeführt. Die massenspektros-
kopischen Untersuchungen mittels ESI (Elektrospray-Ionisation) und APCI (chemische Ionisation bei 
Atmosphärendruck) als Ionisationsmethoden wurden größtenteils von den Herren Dipl.-Chem. C. 
Fischer, Dipl.-Chem. S. Förster und Dipl.-Chem. J. Hübscher an einem Varian 3200 Q-TRAP-Gerät 
am Institut für Technische Chemie der TU Bergakademie Freiberg durchgeführt, wobei sowohl im 
Positiv- (+) als auch im Negativ-Modus (-) gearbeitet wurde. Die Massenspektren der Verbindungen 
3 und 9 konnten von Herrn Dipl.-Chem. J.-R. Rosien und Dr. U. Papke (Institut für Organische 
Chemie, TU Carolo-Wilhelmina zu Braunschweig) mit einem LTQ Orbitrap Velos (ThermoFisher 
Scientific, Bremen) mittels ESI im Positiv-Modus gemessen werden. Die Zielverbindungen 5 und  
11 – 14 wurden von Herrn Dipl.-Ing. R. Schmied (Arbeitsgruppe Prof. Dr. F. Sönnichsen, Otto-Diels-
Institut für Organische Chemie, Christian-Albrechts-Universität zu Kiel) untersucht. Dabei kam ein 
MALDI-TOF-Massenspektrometer Biflex III der Firma Bruker Daltonics, Bremen, zum Einsatz. Als 
Matrixsubstanz wurde α-Cyano-4-hydroxyzimtsäure (CCA) verwendet; die Laserleistung lag zwi-
schen 27 und 35 %. 
Zur Auswertung der Massenspektren wurden jeweils die exakten Molmassen verwendet. 
Elementaranalysen 
Die Elementaranalysen wurden von Frau B. Süßner am Institut für Organische Chemie der TU Berg-
akademie Freiberg mit einem Elementaranalysator vario MICRO cube (Firma Elementar Analysen-
systeme GmbH, Hanau) durchgeführt. 
Pulverdiffraktometrie 
Das Pulverdiffraktogramm der Verbindung 24 wurde von Herrn Dipl.-Chem. T. Böhle am Institut für 
Anorganische Chemie der TU Bergakademie Freiberg mit einem Pulverdiffraktometer Siemens D 
5000 mit Bragg-Brentano-Geometrie unter Verwendung von Cu-Kα-Strahlung aufgenommen. Die Si- 
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mulation des Pulverdiffraktogramms aus den Kristallstrukturdaten erfolgte mit Hilfe des Programms 
Mercury 2.4 (Copyright CCDC 2001 – 2010). 
Fluoreszenzspektroskopie 
Die Aufnahme der Anregungs- und Emissionsspektren erfolgte mit einem Fluoreszenzspektrometer 
FP-6500 (JASCO Labor- und Datentechnik GmbH, Groß-Umstadt) am Institut für Technische Che-
mie der TU Bergakademie Freiberg. 
Röntgeneinkristallstrukturanalysen 
Die Röntgeneinkristallstrukturanalysen wurden am Institut für Organische Chemie der TU Bergaka-
demie Freiberg mit einem Vierkreisdiffraktometer Bruker Kappa mit APEX-II-Flächendetektor (Gra-
phit-Monochromator, Mo-Kα-Strahlung) der Firma Bruker AXS, Karlsruhe, ausgeführt. Dabei wurden 
folgende Programme eingesetzt: 
 
Datensammlung:    SMART165 
Zellverfeinerung/Datenreduktion: SAINT165 
Absorptionskorrektur:   SADABS165 (Multi-Scan-Methode) 
Strukturlösung:    SHELXS-97166 
Strukturverfeinerung:   SHELXL-97166 
Strukturdarstellung:   SHELXTL165,166 
Auswertung:    WinGX 1.80.05 (Copyright L. J. Farrugia 1997 – 2009)167 
      PWT 1.15 (Copyright L. J. Farrugia 1995 – 2008) inkl. PLATON 
      (Copyright A. L. Spek 1980 – 2010)168  
      Mercury 2.4 (Copyright CCDC 2001 – 2010) 
 
Die CIF-Dateien zu allen im Rahmen der vorliegenden Dissertation aufgeklärten Kristallstrukturen 
befinden sich auf der beigelegten CD (siehe Buchrücken). 
 
 
Bei allen genannten Damen und Herren möchte ich mich herzlich für die stets schnelle und zuver-
lässige Bearbeitung der Proben bedanken. 
                                                 
165
  Bruker, 2007, SMART, SAINT, SHELXTL, SADABS, Bruker AXS Inc., Madison, Wisconsin, USA. 
166
  G. M. Sheldrick, Acta Crystallogr., Sect. A: Found. Crystallogr. 2008, 64, 112. 
167
  L. J. Farrugia, J. Appl. Crystallogr. 1999, 32, 837. 
168
  (a) A. L. Spek, J. Appl. Crystallogr. 2003, 36, 7. (b) A. L. Spek, Acta Crystallogr., Sect. D: Biol. 
Crystallogr. 2009, 65, 148. 





DC-Alufolien, Kieselgel 60F254     Merck 
Kieselgel 60, 0.040 – 0.063 mm     Merck 
 
Bei den angegebenen Lösungsmittelverhältnissen handelt es sich um Volumenverhältnisse. Die Ent-
wicklung der Dünnschichtchromatogramme erfolgte in lösungsmittelgesättigten Kammern. Die Ver-
bindungen wurden mittels Fluoreszenzlöschung im UV-Licht bei einer Wellenlänge von 254 nm 
detektiert. 
Chemikalien zur Synthese 
L-Alanin, 99 %        ABCR 
Anilin-Hydrochlorid, 99 %      ABCR 
Bis(triphenylphosphan)palladium(II)-chlorid, 99 %  ABCR 
4-Brombenzoesäure, 99 %      ABCR 
1,4-Dibrombenzen, 99 %      ACROS ORGANICS 
N,N’-Dicyclohexylcarbodiimid, zur Synthese, ≥ 98 % Merck Schuchardt 
2,2-Dimethoxypropan, 98 %      ACROS ORGANICS 
Chlortriphenylmethan, 98 %      ABCR 
Chlortrimethylsilan, purum, ≥ 98 %    Aldrich 
Glycin, 99 %        ABCR 
Glycylglycin, 98 %       ABCR 
1-Hydroxybenzotriazol-Hydrat, ≥ 99 %    Molekula 
Kupfer(I)-iodid, zur Synthese, 98 %    Merck Schuchardt 
2-Methyl-3-butin-2-ol (MEBINOL), 98 %   ACROS ORGANICS 
Palladium(II)-acetat, 99.9 %      Sigma-Aldrich 
Trimethylsilylacetylen (TMSA), ≥ 98 %    Fluka 
 
Sofern Lösungsmittel nicht in der handelsüblichen Form verwendet wurden, erfolgte die Trocknung 
nach literaturbekannten Verfahren169. 
                                                 
169
  Autorenkollektiv, Organikum, 21. Auflage, Wiley-VCH, Weinheim, 2001. 
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6.3 Allgemeine Arbeitsvorschriften 
Allgemeine Arbeitsvorschrift I:  Veresterung mit Chlortrimethylsilan und Methanol 
In Anlehnung an die Literatur112 wird die Aminosäure oder das Peptid vorgelegt und unter Argon-At-
mosphäre langsam Chlortrimethylsilan zugetropft. Zur entstehenden Suspension gibt man MeOH 
(trocken) in mehreren Portionen zu. Die resultierende Lösung rührt man 18 h bei Raumtemperatur 
und entfernt anschließend das Lösungsmittel im Vakuum. Die weitere Aufarbeitung erfolgt wie je-
weils angegeben. 
Allgemeine Arbeitsvorschrift II:  Veresterung mit 2,2-Dimethoxypropan und konzentrierter 
       Salzsäure 
In Analogie zur Literaturvorschrift111 suspendiert bzw. löst man die Aminosäure oder das Peptid in 
2,2-Dimethoxypropan, gibt konz. Salzsäure zu, rührt für die genannte Zeit bei Raumtemperatur und 
lässt das Gemisch über Nacht stehen. Anschließend wird das Gemisch im Vakuum eingeengt (Bad-
temperatur < 40 °C) und der Rückstand wie jeweils angegeben aufgearbeitet. 
Allgemeine Arbeitsvorschrift III:  Umsetzung von Aminosäuren und Peptiden mit 4-Brom- 
       benzoylchlorid (28) 
Man gibt die Aminosäure oder das Peptid in eine Lösung von Natriumhydroxid in Wasser. Nachdem 
eine klare Lösung entstanden ist, gibt man unter Rühren das Säurechlorid 28 (fein gemörsert) por-
tionsweise hinzu, so dass die Temperatur nicht über 30 °C steigt. Anschließend rührt man bis zur voll-
ständigen Umsetzung der Ausgangsstoffe (DC-Kontrolle) bei Raumtemperatur. Nachdem eventuell 
vorliegende ungelöste Bestandteile abgetrennt wurden, säuert man das Reaktionsgemisch unter Eis-
kühlung tropfenweise mit halbkonz. Salzsäure an. Der entstandene Feststoff wird abgetrennt, gründ-
lich mit Wasser gewaschen und getrocknet. Die weitere Reinigung erfolgt wie jeweils angegeben. 
Allgemeine Arbeitsvorschrift IV:  Peptidbindungsknüpfung mit DCC/HOBt · H2O126,127 
Die als Methylester geschützte Aminosäure oder das als Methylester geschützte Dipeptid (in Form 
des Hydrochlorids) wird in trockenem DMF vorgelegt und kurz gerührt. Dann neutralisiert man mit 
Et3N und gibt nach 10 min Rühren die N-geschützte Aminosäure oder das N-geschützte Peptid zu. 
Nach weiteren 10 min Rühren wird HOBt · H2O zugegeben und die Suspension auf -10 °C gekühlt. 
Bei dieser Temperatur gibt man eine Lösung von DCC in trockenem CH2Cl2 in mehreren Portionen 
zu. Anschließend rührt man das Gemisch 2 h bei -10 °C, lässt auf Raumtemperatur erwärmen, rührt 
weitere 4 – 7 h und lässt über Nacht stehen. Es wird weiter aufgearbeitet wie jeweils angegeben. 
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Allgemeine Arbeitsvorschrift V:  Umsetzung der p-Brombenzoyl-substituierten Aminosäure-  
       und Peptidmethylester mit Trimethylsilylacetylen 
Das p-Brombenzoyl-substituierte Aminosäure- oder Peptid-Derivat wird zusammen mit TMSA im 
angegebenen trockenen Lösungsmittel und trockenem Et3N vorgelegt und das Gemisch 10 min im 
Ultraschallbad entgast. Nach Zugabe der Katalysatormischung, bestehend aus [Pd(PPh3)]2Cl2, PPh3 
und CuI, erhitzt man das Reaktionsgemisch für die angegebene Zeit bei einer Temperatur von 60 °C 
unter Argon-Atmosphäre. Nach Beendigung der Reaktion (DC-Kontrolle) lässt man auf Raumtempe-
ratur abkühlen und arbeitet das Reaktionsgemisch, wie jeweils angegeben, auf. 
Allgemeine Arbeitsvorschrift VI:  Abspaltung der Trimethylsilyl-Schutzgruppe 
Das geschützte Aminosäure- oder Peptid-Derivat wird in trockenem MeOH gelöst, mit fein gemörser-
tem K2CO3 versetzt und für die angegebene Zeit bei Raumtemperatur gerührt. Nach Beendigung der 
Reaktion (DC-Kontrolle) erfolgt die Aufarbeitung wie jeweils angegeben. 
Allgemeine Arbeitsvorschrift VII: Sonogashira-Hagihara-Kupplung von p-Brombenzoyl-deri- 
       vatisierten Aminosäure- und Peptidmethylestern mit 1,4-Di- 
       ethinylbenzen (20) 
Der entsprechende Aminosäure- oder Peptidmethylester wird zusammen mit 1,4-Diethinylbenzen 
(20) in einem Gemisch aus trockenem DMF und trockenem Et3N vorgelegt und die Lösung 10 min im 
Ultraschallbad entgast. Anschließend wird die Katalysatormischung, bestehend aus [Pd(PPh3)]2Cl2, 
PPh3 und CuI, zugegeben und für die genannte Zeit bei einer Temperatur von 70 °C unter Argon-At-
mosphäre gerührt. Die weitere Aufarbeitung erfolgt wie jeweils angegeben. 
Allgemeine Arbeitsvorschrift VIII: Sonogashira-Hagihara-Kupplung von p-Brombenzoyl- mit  
       p-Ethinylbenzoyl-funktionalisierten Aminosäure- und Pep- 
       tidmethylestern 
Der entsprechende N-(p-Brombenzoyl)- wird zusammen mit dem N-(p-Ethinylbenzoyl)-substituierten 
Aminosäure- oder Peptidmethylester in einem Gemisch aus trockenem EtOAc oder DMF und trocke-
nem Et3N vorgelegt und die Lösung 10 min im Ultraschallbad entgast. Anschließend gibt man die Ka-
talysatormischung, bestehend aus [Pd(PPh3)]2Cl2, PPh3 und CuI, zu und rührt für die angegebene Zeit 
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Allgemeine Arbeitsvorschrift IX:  Sonogashira-Hagihara-Kupplung von N-(p-Brombenzoyl)- 
       substituierten Aminosäure- und Peptidmethylestern mit  
       Tetrakis(4-ethinylphenyl)methan (25) 
Der entsprechende Aminosäure- oder Peptidmethylester wird zusammen mit Tetrakis(4-ethinylphe-
nyl)methan (25) in einem Gemisch aus trockenem EtOAc oder DMF und trockenem Et3N vorgelegt 
und die Lösung 10 min im Ultraschallbad entgast. Anschließend wird die Katalysatormischung, beste-
hend aus [Pd(PPh3)]2Cl2, PPh3 und CuI, zugegeben und für die genannte Zeit bei einer Temperatur 
von 70 °C unter Argon-Atmosphäre gerührt. Die weitere Aufarbeitung erfolgt wie jeweils angegeben. 
Allgemeine Arbeitsvorschrift X:  Basenkatalysierte Verseifung der als Methylester geschütz-
       ten Zielverbindungen 
Die als Methylester geschützte Zielverbindung wird in DMF vorgelegt, mit 1M Natronlauge versetzt 
und das Reaktionsgemisch bei Raumtemperatur gerührt. Nach vorsichtigem Ansäuern mit 1M Salz-
säure (bis pH = 1), wird der ausgefallene Feststoff abgetrennt, mehrmals mit wenig Wasser gewa-
schen und getrocknet. 
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6.4 Darstellung ethinylierter Spacer 
4,4’-(1,4-Phenylen)bis(2-methyl-3-butin-2-ol) (19)135 
 
Zu einer Lösung von 17.7 g (75.0 mmol) 1,4-Dibrombenzen in 95 ml Et2NH gibt man 17.6 ml 
(180.0 mmol) MEBINOL und entgast die Lösung 10 min im Ultraschallbad. Danach gibt man die Ka-
talysatormischung, bestehend aus 72.5 mg (0.323 mmol) Pd(OAc)2, 141.5 mg (0.539 mmol) PPh3 und 
60.5 mg (0.318 mmol) CuI, zu und erhitzt das Reaktionsgemisch für 16 h unter Rückfluss (Argon-
Atmosphäre). Danach lässt man abkühlen, trennt den entstandenen Niederschlag ab und wäscht 
zweimal mit je 50 ml Et2O. Nach Verdampfen der Lösungsmittel im Vakuum erhält man einen hell-
braunen Rückstand, der aus Toluen und danach aus CH2Cl2 umkristallisiert wird. Man erhält ein hell-
beiges Pulver. 
Ausbeute:   12.68 g (70 %)  [Lit.135: 97 % (Rohausbeute)] 
Fp.:    164 – 166 °C  (Lit.135: 159 – 161 °C) 
1H-NMR:   δ = 1.46 [s, 12H, CH3]; 5.50 [s, 2H, OH]; 7.36 [s, 4H, Ar–H] 
13C-NMR:   δ = 31.59 [CH3]; 63.71 [C–OH]; 80.02 [Ph–C≡C]; 98.00 [Ph–C≡C]; 122.42, 
    131.48 [Ar–C] 
1,4-Diethinylbenzen (20)135 
 
Unter Erhitzen löst man 0.81g (35.4 mmol) Natrium in 200 ml i-PrOH. Zur heißen Lösung gibt man 
20.0 g (82.5 mmol) 19 und erhitzt das Reaktionsgemisch 6 h unter Rückfluss, wobei gelegentlich mit 
Argon gespült wird. Nach Abkühlung auf Raumtemperatur wird das Reaktionsgemisch mit 200 ml 
Et2O verdünnt, die organische Phase viermal mit je 100 ml Wasser gewaschen, über Na2SO4 getrock-
net und dann das Lösungsmittel vorsichtig im Vakuum entfernt. Der verbleibende Rückstand wird aus 
90%iger HOAc umkristallisiert, wonach Verbindung 20 als beigefarbener feinkristalliner Feststoff 
vorliegt. Eine weitere Reinigung kann durch Sublimation im Wasserstrahlvakuum bei 45 °C erfolgen. 
Ausbeute:   7.18 g (69 %)  (Lit.135: 85 %) 
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1H-NMR (CDCl3): δ = 3.17 [s, 2H, C≡C–H]; 7.43 [s, 4H, Ar–H] 
13C-NMR (CDCl3): δ = 79.09 [C≡C–H]; 83.00 [Ph–C≡C]; 122.51, 131.97 [Ar–C] 
(4-Aminophenyl)triphenylmethan (21)139 
 
Es werden 44.60 g (160.0 mmol) Chlortriphenylmethan und 43.54 g (336.0 mmol) Anilin-Hydrochlo-
rid in 104 ml HOAc vorgelegt und 1 h unter Rückfluss erhitzt. Die heiße Lösung wird dann portions-
weise auf 800 ml Eiswasser gegossen und der entstehende graue Niederschlag [(4-Aminophenyl)tri-
phenylmethan-Hydrochlorid] abgetrennt. Der erhaltene Feststoff wird anschließend in eine Lösung 
von 320.00 g (8.0 mol) Natriumhydroxid in 800 ml Wasser eingetragen und das Gemisch 1 h unter 
Rückfluss erhitzt. Das Reaktionsgemisch wird im Eisbad gekühlt, der entstehende Niederschlag abge-
trennt und aus Toluen umkristallisiert. Die Verbindung 21 liegt als hellgrauer Feststoff vor. 
Ausbeute:   36.65 g (68 %)   (Lit.139: 65 – 70 %) 
Fp.:    256 – 257 °C   (Lit.139: 249 – 250 °C) 
1H-NMR:   δ = 5.00 [s, 2H, NH2]; 6.47 [d, 2H, Ar–H (Aminophenyl), 3JHH = 8.60]; 6.75
    [d, 2H, Ar–H (Aminophenyl), 3JHH = 8.55]; 7.12 [d, 6H, Ar–H (Phenyl), 3JHH = 
    7.45]; 7.17 [t, 3H, Ar–H (Phenyl), 3JHH = 7.25]; 7.26 [t, 6H, Ar–H (Phenyl), 
    
3JHH = 7.60] 
13C-NMR:   δ = 63.73 [CPh4]; 113.09, 125.71, 127.49, 130.54, 131.15, 133.38, 146.47,  
    147.20 [Ar–C] 
Tetraphenylmethan (22)139 
 
Cl + NH3 Cl
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Unter Erwärmen löst man 24.24 g (72.8 mmol) 21 in einem Gemisch aus 10.40 g (102.0 mmol, 
5.68 ml) 96%iger Schwefelsäure und 250 ml HOAc. Nach dem Abkühlen der Lösung gibt man zur 
entstehenden Suspension bei Raumtemperatur innerhalb von etwa 20 min eine Lösung von 5.02 g 
(72.8 mmol) NaNO2 in 48 ml Wasser. Danach rührt man das Reaktionsgemisch noch 15 min und gibt 
es anschließend zu einem gerührten Gemisch aus 20.24 g (72.8 mmol) FeSO4 ·  7 H2O und 960 ml 
DMF. Zur Isolierung des Produktes gießt man das Reaktionsgemisch auf 2.5 l Eiswasser, trennt den 
entstehenden Niederschlag ab, wäscht ihn zweimal mit je 100 ml Wasser und trocknet dann im Exsik-
kator über KOH. Die Verbindung 22 liegt als hellbeiger Feststoff vor. 
Ausbeute:     23.20 g (99 %)   (Lit.139: 80 – 85 %) 
Fp.:      280 – 282 °C   (Lit.139: 279 – 280 °C) 
1H-NMR (CDCl3/DMSO-d6): δ = 7.17 – 7.25 [m, 20H, Ar–H] 
13C-NMR (CDCl3/DMSO-d6): δ = 64.08 [CPh4]; 125.05, 126.64, 130.15, 145.90 [Ar–C] 
Tetrakis(4-bromphenyl)methan (23)140 
 
Man trägt 19.23 g (60.0 mmol) 22 portionsweise in 61.5 ml (1.2 mol) Brom (getrocknet mit konz. 
H2SO4) ein und rührt danach das Reaktionsgemisch 1.5 h. Anschließend verdünnt man unter Eisküh-
lung so lange mit EtOH bis kein Rohprodukt mehr ausfällt (ca. 200 ml). Das Rohprodukt wird abge-
trennt und zweimal mit je 50 ml EtOH gewaschen. Danach wäscht man den Feststoff zur Entfernung 
von überschüssigem Brom viermal mit je 50 ml NaHSO3-Lösung (48%ig) und anschließend zweimal 
mit je 50 ml Wasser. Zur Reinigung wird der hellorange gefärbte Feststoff zweimal aus CHCl3/EtOH 
umkristallisiert, wodurch man das Bromierungsprodukt 23 als hellbeiges Pulver erhält. 
Ausbeute:   24.03 g (63 %)   (Lit.140: 66 %) 
Fp.:    310 – 311 °C  (Lit.140: 312.5 – 313 °C) 
1H-NMR (CDCl3): δ = 7.01 [d, 8H, Ar–H, 3JHH = 8.65]; 7.39 [d, 8H, Ar–H, 3JHH = 8.80]  














Es werden 27.35 g (43 mmol) 23 und 67.2 ml (688 mmol) MEBINOL in 700 ml Et3N vorgelegt und 
die entstehende Suspension für 10 min im Ultraschallbad entgast. Anschließend gibt man die Kataly-
satormischung aus 0.77 g (3.44 mmol) Pd(OAc)2, 1.80 g (6.88 mmol) PPh3 und 0.66 g (3.44 mmol) 
CuI zu und erhitzt das Reaktionsgemisch für 14 h unter Rückfluss (Argon-Atmosphäre). Nach Ab-
kühlung auf Raumtemperatur wird der Feststoff abgetrennt und dreimal mit je 250 ml Et2O gewa-
schen. Nach Verdampfung der Lösungsmittel im Vakuum erhält man einen dunkelbraunen, zähflüssi-
gen Rückstand, der aus Toluen/i-PrOH umkristallisiert wird. Nach Trocknung unter Wasserstrahlva-
kuum erhält man die Verbindung 24 als hellgelbes Pulver. 
Ausbeute:   18.97 g (68 %)   (Lit.138: 72 %) 
Fp.:    > 300 °C (Zers.)  [Lit.138: > 300 °C (Zers.)] 
1H-NMR:   δ = 1.45 [s, 24H, CH3]; 5.47 [s, 4H, OH]; 7.04 [d, 8H, Ar–H, 3JHH = 8.50];  
    7.34 [d, 8H, Ar–H, 3JHH = 8.55]  
13C-NMR:   δ = 63.68 [C–OH]; 64.13 [CPh4]; 79.98 [Ph–C≡C], 96.65 [Ph–C≡C]; 120.85, 






















Unter Erhitzen werden 9.84 g (428 mmol) Natrium in 600 ml i-PrOH gelöst. Zur heißen Lösung gibt 
man 9.84 g (15.2 mmol) 24 und erhitzt das Reaktionsgemisch 10 h unter Rückfluss, wobei man ge-
legentlich mit Argon spült. Nach Abkühlung auf Raumtemperatur wird das Reaktionsgemisch mit 
400 ml Wasser verdünnt und viermal mit je 100 ml Et2O extrahiert. Die vereinigten organischen 
Phasen wäscht man viermal mit je 100 ml 5%iger Salzsäure und zweimal mit je 100 ml Wasser. Nach 
Trocknung über Na2SO4 engt man im Vakuum ein und reinigt den Rückstand säulenchromatogra-
phisch (Kieselgel; Eluent: CHCl3). Die Verbindung 25 liegt als gelbes Pulver vor. 
Ausbeute:   3.84 g (61 %)   (Lit.138: 74 %) 
Fp.:    > 300 °C (Zers.)  [Lit.138: > 300 °C (Zers.)] 
Rf:    0.88 (CHCl3) 
1H-NMR (CDCl3): δ = 3.06 [s, 4H, C≡C–H]; 7.12 [d, 8H, Ar–H, 3JHH = 8.55]; 7.38 [d, 8H, Ar–H, 
    
3JHH = 8.50] 
13C-NMR (CDCl3): δ = 64.79 [CPh4]; 77.62 [C≡C–H], 86.16 [Ph–C≡C]; 120.28, 130.73, 131.64,  
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Zu 200 ml MeOH tropft man bei einer Temperatur von -5 °C unter heftigem Rühren langsam 15.8 ml 
(0.22 mol) frisch destilliertes Thionylchlorid. Anschließend gibt man 15.02 g (0.2 mol) fein gemörser-
tes Glycin zu, lässt innerhalb 30 min auf Raumtemperatur erwärmen und rührt noch 2 h bei 40 °C. 
Nach Entfernung von MeOH und überschüssigem Thionylchlorid im Vakuum wird der Rückstand in 
MeOH aufgenommen und das Rohprodukt mit Et2O ausgefällt, abgetrennt und im Vakuum über KOH 
getrocknet. Durch Umkristallisation aus MeOH/Et2O erhält man einen weißen, feinkristallinen Fest-
stoff. 
Ausbeute:   20.20 g (80 %)  (Lit.113: 84 %) 
Fp.:    175 °C   (Lit.170: 174 – 175 °C) 
1H-NMR (D2O):  δ = 3.74 [s, 3H, CH3]; 3.85 [s, 2H, CH2]; 4.70 [s, NH3+] 
13C-NMR (D2O):  δ = 40.23 [CH2]; 53.54 [CH3]; 168.77 [CO–O–CH3] 
Variante B114 
 
Man legt 7.51 g (0.1 mol) Glycin (fein gemörsert) in 50 ml MeOH vor und kühlt die entstehende Sus-
pension auf 0 °C. Bei dieser Temperatur werden 7.1 ml (0.1 mol) Acetylchlorid zugetropft. Nach dem 
Zutropfen wird das Reaktionsgemisch noch 2 h gerührt. Durch Entfernung des Lösungsmittels im Va-
kuum erhält man das Produkt 26 als weißes Pulver. 
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  L. Gros, S. Orenes Lorente, C. Jimenez Jimenez, V. Yardley, L. Rattray, H. Wharton, S. Little, S. L. Croft, 
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Ausbeute:   11.27 g (90 %)  (Lit.114: 95 – 100 %) 
Fp.:    176 °C   (Lit.170: 174 – 175 °C) 
Die weiteren analytischen Daten stimmen mit Variante A überein. 
Variante C 
 
Allgemeine Arbeitsvorschrift I 
Ansatz:   Glycin:    3.75 g (50.0 mmol) 
   Chlortrimethylsilan:  12.8 ml (100.0 mmol) 
   MeOH:    50 ml 
 
Zur Reinigung kristallisiert man aus MeOH/Et2O um und erhält Verbindung 26 als weißen feinkristal-
linen Feststoff. 
Ausbeute:   5.82 g (93 %)  (Lit.112: 96 %) 
Fp.:    175 °C   (Lit.170: 174 – 175 °C) 




Allgemeine Arbeitsvorschrift II 
Ansatz:   Glycylglycin:   5.28 g (40.0 mmol) 
   2,2-Dimethoxypropan:  400 ml 
   konz. Salzsäure:    40 ml 
Reaktionszeit:      3 h 
 
Der Rückstand wird in 30 ml MeOH aufgenommen. Durch Zugabe von 300 ml Et2O in kleinen Por-
tionen wird das Rohprodukt ausgefällt, welches abgetrennt und aus MeOH/Et2O umkristallisiert wird. 
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Ausbeute:   5.43 g (74 %) 
Fp.:    131 – 133 °C  (Lit.171: 122 °C, Lit.126: 134 °C) 
1H-NMR:   δ = 3.61 [s, 2H, CH2–NH3+]; 3.65 [s, 3H, CH3]; 3.95 [d, 2H, CH2–CO–O– 
    CH3, 3JHH = 5.85]; 8.37 [br s, NH3+]; 9.09 [t, 1H, CO–NH, 3JHH = 5.85] 
13C-NMR:   δ = 39.99, 40.66 [CH2–NH3+, CH2–CO–O–CH3]; 51.99 [CH3]; 166.67, 170.02 
    [CO–NH, CO–O–CH3] 
IR:    ν  = 3345; 3072; 2955; 2882; 2686; 2360; 1742; 1663; 1546; 1464; 1445;  
    1426; 1410; 1372; 1315; 1255; 1226; 1138; 1097; 960; 881; 720; 653; 584; 
    530 
Variante B 
 
Allgemeine Arbeitsvorschrift I 
Ansatz:   Glycylglycin:   6.61 g (50.0 mmol) 
   Chlortrimethylsilan:  12.8 ml (100.0 mmol) 
   MeOH:    75 ml 
 
Zur Reinigung löst man das Rohprodukt in möglichst wenig MeOH, fällt den Feststoff durch Zugabe 
von Et2O (in kleinen Portionen) wieder aus und trennt ihn anschließend ab. Nach Trocknung an der 
Luft liegt Verbindung 27 als weißes Pulver vor. 
Ausbeute:   8.97 g (98 %) 
Fp.:    126 – 128 °C  (Lit.171: 122 °C, Lit.126: 134 °C) 
Die weiteren analytischen Daten stimmen mit Variante A überein. 
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6.6 Synthese der p-Brombenzoyl-substituierten Aminosäuren und Peptide 
4-Brombenzoylchlorid (28)121 
 
Man erhitzt ein Gemisch aus 25.13 g (0.125 mol) 4-Brombenzoesäure und 43 ml (0.593 mol) frisch 
destilliertem Thionylchlorid bei einer Temperatur von 75 °C für 3 h unter Feuchtigkeitsausschluss. 
Danach entfernt man das überschüssige Thionylchlorid im Wasserstrahlvakuum und destilliert den er-
haltenen Feststoff im Vakuum. Verbindung 28 liegt als weißer Feststoff vor. 
Ausbeute:   25.03 g (91 %)  (Lit.121: 90 %) 
Kp.:    112 °C (8.4 Torr) [Lit.121: 116 °C (10 Torr)] 
Fp.:    40 °C   (Lit.121: 40 – 41 °C) 
1H-NMR (CDCl3): δ = 7.66 [d, 2H, Ar–H, 3JHH = 8.65]; 7.97 [d, 2H, Ar–H, 3JHH = 8.65] 
13C-NMR (CDCl3): δ = 131.13, 132.13, 132.38, 132.58 [Ar–C]; 167.59 [CO] 
N-(4-Brombenzoyl)glycin (29) 
 
Allgemeine Arbeitsvorschrift III 
Ansatz:   NaOH:  4.00 g (100.0 mmol) 
   Wasser:  200 ml 
   Glycin:  3.75 g (50.0 mmol) 
   28:   10.97 g (50.0 mmol) 
Reaktionszeit:    3 h 
 
Das Rohprodukt wird in 100 ml Et2O aufgenommen (um eventuell entstandene 4-Brombenzoesäure 
zu lösen) und gerührt. Der verbleibende weiße Feststoff wird abgetrennt und an der Luft getrocknet. 
Ausbeute:   10.39 g (81 %)  (Lit.123: 70 %) 
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1H-NMR:   δ = 3.93 [d, 2H, CH2, 3JHH = 5.85]; 7.71 [d, 2H, Ar–H, 3JHH = 8.60]; 7.82 [d,  
    2H, Ar–H, 3JHH = 8.60]; 8.95 [t, 1H, NH, 3JHH = 5.85]; 12.64 [br s, 1H, CO– 
    OH] 
13C-NMR:   δ = 41.33 [CH2]; 125.29, 129.46, 131.51, 133.03 [Ar–C]; 165.67 [CO–NH];  
    171.28 [CO–OH] 
IR:    ν  = 3294; 3060; 2974; 2664; 2553; 1910; 1708; 1638; 1591; 1565; 1540;  
    1540; 1483; 1426; 1407; 1337; 1315; 1261; 1239; 1185; 1163; 1078; 1062;  
    1011; 998; 929; 897; 850; 837; 761; 726; 682; 644; 622 
Molmasse:   Ber.:   256.97 g/mol   C9H8BrNO3 
    Gef.:  m/z = 255.6 [M-H]-, 514.9 [2M-H]- 
      (-)-ESI 
Elementaranalyse: Ber.:  C: 41.89 %  H: 3.12 %  N: 5.43 % 
    Gef.:  C: 41.88 %  H: 3.26 %  N: 5.61 % 
N-(4-Brombenzoyl)-L-alanin (30) 
 
Allgemeine Arbeitsvorschrift III 
Ansatz:   NaOH:   4.00 g (100.0 mmol) 
   Wasser:   200 ml 
   L-Alanin:   4.45 g (50.0 mmol) 
   28:    10.97 g (50.0 mmol) 
Reaktionszeit:     7 h 
 
Das Rohprodukt wird in 125 ml Et2O aufgenommen (um eventuell entstandene 4-Brombenzoesäure 
zu lösen) und gerührt. Der verbleibende weiße Feststoff wird abgetrennt und an der Luft getrocknet. 
Aus dem eingedampften Filtrat lässt sich durch analoge Behandlung mit 50 ml Et2O eine weitere 
Fraktion isolieren. Verbindung 30 liegt als weißes Pulver vor. 
Ausbeute:   11.07 g (81 %) 
Fp.:    155 – 158 °C 
20][ Dα :   +9.3 (0.05M, MeOH) 
1H-NMR:   δ = 1.41 [d, 3H, CH3, 3JHH = 7.35]; 4.43 [qui, 1H, CH, 3JHH = 7.25]; 7.70 [d, 
    2H, Ar–H, 3JHH = 8.50]; 7.86 [d, 2H, Ar–H, 3JHH = 8.55]; 8.79 [d, 1H, NH,  
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13C-NMR:   δ = 16.95 [CH3]; 48.36 [CH]; 125.26, 129.69, 131.41, 133.12 [Ar–C]; 165.35 
    [CO–NH]; 174.23 [CO–OH] 
IR:    ν  = 3367; 2999; 2939; 2639; 1723; 1651; 1591; 1530; 1483; 1451; 1397;  
    1309; 1268; 1233; 1185; 1078; 1011; 875; 850; 647; 574 
Molmasse:   Ber.:   270.98 g/mol  C10H10BrNO3 
    Gef.:  m/z = 269.8 [M-H]-, 542.9 [2M-H]- 
      (-)-ESI 
Elementaranalyse: Ber.:  C: 44.14 %  H: 3.70 %  N: 5.15 % 
    Gef.:  C: 44.08 %  H: 3.74 %  N: 4.88 % 
N-(4-Brombenzoyl)glycylglycin (31) 
 
Allgemeine Arbeitsvorschrift III 
Ansatz:   NaOH:   1.60 g (40.0 mmol) 
   Wasser:   80 ml 
   Glycylglycin:  2.64 g (20.0 mmol) 
   28:    4.39 g (20.0 mmol) 
Reaktionszeit:     6 h 
 
Durch Umkristallisation aus EtOH erhält man Verbindung 31 als weißen Feststoff. 
Ausbeute:   5.30 g (84 %) 
Fp.:    228 – 229 °C (Zers.) 
1H-NMR:   δ = 3.78, 3.91 [je d, je 2H, CH2–CO–NH, CH2–CO–OH, je 3JHH = 5.95]; 7.70 
    [d, 2H, Ar–H, 3JHH = 8.55]; 7.83 [d, 2H, Ar–H, 3JHH = 8.50]; 8.24, 8.89 [je t, 
    je 1H, NH, je 3JHH = 5.95]; 12.58 [br s, 1H, CO–OH] 
13C-NMR:   δ = 40.69, 42.48 [CH2–CO–NH, CH2–CO–OH]; 125.12, 129.56, 131.33,  
    133.22 [Ar–C]; 165.62 [Ph–CO–NH]; 169.24 [CH2–CO–NH]; 171.16 [CO–
    OH] 
IR:    ν  = 3316; 3079; 3022; 2936; 2863; 2746; 2616; 2540; 1723; 1638; 1591;  
    1540; 1483; 1445; 1426; 1350; 1280; 1230; 1214; 1074; 1008; 983; 932; 884;  
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Molmasse:   Ber.:   313.99 g/mol   C11H11BrN2O4 
    Gef.:  m/z = 312.6 [M-H]-, 628.9 [2M-H]- 
      (-)-ESI 
    Gef.:  m/z = 336.9 [M+Na]+, 653.0 [2M+Na]+, 984.8 [3M+K]+ 
      (+)-ESI 
Elementaranalyse: Ber.:  C: 41.93 %  H: 3.52 %  N: 8.89 % 
    Gef.:  C: 42.00 %  H: 3.67 %  N: 8.97 % 
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Allgemeine Arbeitsvorschrift I 
Ansatz:  29:     6.45 g (25.0 mmol) 
  Chlortrimethylsilan:   6.4 ml (50.0 mmol) 
  MeOH:    25 ml 
 
Der zähflüssige Rückstand wird in 50 ml MeOH aufgenommen und das Lösungsmittel nochmals im 
Vakuum entfernt. Der resultierende Feststoff wird dann aus MeOH/Et2O umkristallisiert, wodurch die 
Verbindung 32 als weißer Feststoff anfällt. 
Ausbeute:   6.37 g (94 %) 
Fp.:    109 – 111 °C 
1H-NMR:   δ = 3.65 [s, 3H, CH3]; 4.02 [d, 2H, CH2, 3JHH = 5.80]; 7.70 [d, 2H, Ar–H, 
    
3JHH = 8.60]; 7.82 [d, 2H, Ar–H, 3JHH = 8.60]; 9.06 [t, 1H, NH, 3JHH = 5.75] 
13C-NMR:   δ = 41.20 [CH2]; 51.72 [CH3]; 125.30, 129.36, 131.41, 132.67 [Ar–C]; 165.70 
    [CO–NH]; 170.22 [CO–O–CH3] 
IR:    ν  = 3262; 3091; 2984; 2946; 2847; 1749; 1647; 1594; 1559; 1483; 1435;  
    1407; 1366; 1331; 1280; 1261; 1211; 1185; 1173; 1068; 1014; 979; 850; 764; 
    698; 663 
Molmasse:   Ber.:   270.98 g/mol   C10H10BrNO3 
    Gef.:  m/z = 271 [M]+· 
      GC-MS: 120 °C, 3 min, 20 °C/min, M 350 
      Rt = 8.23 min 
      m/z (%): 271, 239, 214, 183 (100), 155, 104, 76 
Elementaranalyse: Ber.:  C: 44.14 %  H: 3.70 %  N: 5.15 % 






















Allgemeine Arbeitsvorschrift II 
Ansatz:   30:     0.54 g (2.0 mmol) 
   2,2-Dimethoxypropan:  40 ml 
   konz. Salzsäure:    2.0 ml 
Reaktionszeit:      3 h 
 
Der Rückstand wird in 10 ml MeOH aufgenommen und mit 90 ml Et2O und 20 ml n-Hexan verdünnt. 
Durch langsames Verdunsten der Lösungsmittel fällt das Produkt 33 als kristalliner Feststoff aus, der 
abgetrennt und an der Luft getrocknet wird. 
Ausbeute:   0.33 g (58 %) 
Fp.:    94 – 96 °C 
20][ Dα :   +24.3 (0.05M, Aceton) 
1H-NMR:   δ = 1.41 [d, 3H, CH–CH3, 3JHH = 7.30]; 3.65 [s, 3H, O–CH3]; 4.48 [qui, 1H,
    CH, 3JHH = 7.20]; 7.71 [d, 2H, Ar–H, 3JHH = 8.55]; 7.85 [d, 2H, Ar–H, 3JHH =
    8.50]; 8.91 [d, 1H, NH, 3JHH = 6.85] 
13C-NMR:   δ = 16.66 [CH–CH3]; 48.31 [CH]; 51.89 [O–CH3]; 125.25, 129.56, 131.31, 
    132.72 [Ar–C]; 165.30 [CO–NH]; 173.02 [CO–O–CH3] 
IR:    ν  = 3326; 3069; 3044; 2987; 2955; 2876; 2851; 1742; 1635; 1587; 1568;  
    1530; 1483; 1461; 1448; 1439; 1385; 1369; 1318; 1277; 1223; 1166; 1100; 
    1068; 1049; 1008; 983; 878; 850; 761; 691; 647; 618 
Molmasse:   Ber.:   285.00 g/mol  C11H12BrNO3 
    Gef.:  m/z = 285 [M]+· 
      GC-MS: 150 °C, 3 min, 20 °C/min, M 450 
      Rt = 6.45 min 
      m/z (%): 285, 226, 183 (100), 155, 104, 76 
Elementaranalyse: Ber.:  C: 46.18 %  H: 4.23 %  N: 4.90 % 





















Allgemeine Arbeitsvorschrift I 
Ansatz:   30:     6.80 g (25.0 mmol) 
   Chlortrimethylsilan:  6.4 ml (50.0 mmol) 
   MeOH:    25 ml 
 
Der Rückstand wird in 25 ml MeOH aufgenommen und das Lösungsmittel wiederum im Vakuum 
entfernt. Diese Prozedur wiederholt man so lange, bis man einen Feststoff erhält. Nach dem Umkris-
tallisieren aus MeOH/Et2O liegt das L-Alanin-Derivat 33 in Form farbloser Kristalle vor. 
Ausbeute:   5.98 g (84 %) 
Fp.:    96 – 98 °C 
Die weiteren analytischen Daten stimmen mit Variante A überein. 
N-(4-Brombenzoyl)glycylglycinmethylester (34) 
 
Allgemeine Arbeitsvorschrift II 
Ansatz:   31:     4.73 g (15.0 mmol) 
   2,2-Dimethoxypropan:  300 ml 
   konz. Salzsäure:    15 ml 
Reaktionszeit:      2 h 
 
Beim Einengen der Lösung im Vakuum fällt ein weißer Feststoff aus, der abgetrennt und dreimal mit 
je 20 ml Et2O gewaschen wird. Durch nochmaliges Einengen der vereinigten Filtrate und analoge 
Aufarbeitung kann eine weitere Fraktion der Verbindung 34 erhalten werden. Nach Umkristallisieren 
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Ausbeute:   3.15 g (64 %) 
Fp.:    171 – 172 °C 
1H-NMR:   δ = 3.63 [s, 3H, CH3]; 3.87 [d, 2H, CH2, 3JHH = 5.90]; 3.92 [d, 2H, CH2, 3JHH = 
    5.95]; 7.70 [d, 2H, Ar–H, 3JHH = 8.55]; 7.84 [d, 2H, Ar–H, 3JHH = 8.55];  
    8.36 [t, 1H, NH, 3JHH = 5.85]; 8.89 [t, 1H, NH, 3JHH = 5.95] 
13C-NMR:   δ = 40.64, 42.46 [CH2]; 51.75 [CH3]; 125.17, 129.59, 131.35, 133.18 [Ar–C];
    165.65 [Ph–CO–NH]; 169.48, 170.31 [CH2–CO–NH, CO–O–CH3] 
IR:    ν  = 3307; 3079; 3066; 2955; 2936; 1739; 1666; 1638; 1591; 1546; 1483;  
    1435; 1404; 1353; 1258; 1239; 1078; 1033; 1008; 846; 758 
Molmasse:   Ber.:   328.01 g/mol   C12H13BrN2O4 
    Gef.:  m/z = 328.9 [M+H]+, 350.8 [M+Na]+, 680.9 [2M+Na]+ 
      (+)-ESI 
Elementaranalyse: Ber.:  C: 43.79 %  H: 3.98 %  N: 8.51 % 
    Gef.:  C: 43.59 %  H: 4.07 %  N: 8.66 % 
N-(4-Brombenzoyl)-L-alanylglycinmethylester (35) 
 
Allgemeine Arbeitsvorschrift IV 
Ansatz:   26:    1.26 g (10.0 mmol) 
   DMF:   50 ml 
   Et3N:    1.39 ml (10.0 mmol) 
   30:    2.72 g (10.0 mmol) 
   HOBt · H2O:  1.68 g (11.0 mmol) 
   DCC:   2.27 g (11.0 mmol) 
   CH2Cl2:   25 ml 
Reaktionszeit:     4 h 
 
Der Niederschlag wird abgetrennt und das Filtrat im Vakuum eingeengt. Der resultierende Feststoff 
wird in 250 ml EtOAc aufgenommen und unlösliche Bestandteile abgetrennt. Die organische Phase 
wird dann zweimal mit je 50 ml ges. NaHCO3-Lösung, einmal mit 50 ml Wasser und einmal mit 
50 ml ges. NaCl-Lösung gewaschen, über Na2SO4 getrocknet und anschließend über Nacht in den 
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Der entstandene Feststoff wird abgetrennt und verworfen; das Filtrat engt man im Vakuum ein. Nach 
Umkristallisieren des erhaltenen Rückstands aus MeOH/Et2O liegt Verbindung 35 als weißes Pulver 
vor. 
Ausbeute:   2.43 g (71 %) 
Fp.:    135 – 137 °C 
20][ Dα :   +24.6 (0.05M, Aceton) 
1H-NMR:   δ = 1.35 [d, 3H, CH–CH3, 3JHH = 7.20]; 3.63 [s, 3H, O–CH3]; 3.82 [dd, 1H, 
    CH2, 2JHH = 17.35, 3JHH = 5.85]; 3.88 [dd, 1H, CH2, 2JHH = 17.30, 3JHH = 5.95]; 
    4.52 [qui, 1H, CH, 3JHH = 7.30]; 7.69 [d, 2H, Ar–H, 3JHH = 8.45]; 7.86 [d, 2H,  
    Ar–H, 3JHH = 8.45]; 8.35 [t, 1H, CH2–NH, 3JHH = 5.85]; 8.66 [d, 1H, CH–NH,
    
3JHH = 7.50] 
13C-NMR:   δ = 17.84 [CH–CH3]; 40.68 [CH2]; 48.85 [CH]; 51.74 [O–CH3]; 125.11,  
    129.80, 131.24, 133.24 [Ar–C]; 165.23 [Ph–CO–NH]; 170.33, 172.91 [CH–
    CO–NH, CO–O–CH3] 
IR:    ν  = 3319; 3275; 3060; 2974; 2958; 2942; 1755; 1739; 1660; 1638; 1591; 
    1540; 1486; 1451; 1435; 1420; 1369; 1337; 1302; 1271; 1249; 1217; 1185;  
    1163; 1138; 1074; 1024; 1017; 983; 891; 840; 761; 736; 720; 675; 625; 590; 
    558; 511 
Molmasse:   Ber.:   342.02 g/mol   C13H15BrN2O4 
    Gef.:  m/z = 364.9 [M+Na]+, 380.9 [M+K]+, 708.8 [2M+Na]+ 
      (+)-ESI 
Elementaranalyse: Ber.:  C: 45.50 %  H: 4.41 %  N: 8.16 % 
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Allgemeine Arbeitsvorschrift IV 
Ansatz:   26:    1.26 g (10.0 mmol) 
   DMF:   50 ml 
   Et3N:    1.41 ml (10.0 mmol) 
   31:    3.15 g (10.0 mmol) 
   HOBt · H2O:  1.68 g (11.0 mmol) 
   DCC:   2.27 g (11.0 mmol) 
   CH2Cl2:   25 ml 
Reaktionszeit:     5.5 h 
 
Der Feststoff wird abgetrennt, in 500 ml EtOAc aufgenommen, zum Herauslösen von N,N’-Dicyclo-
hexylharnstoff zum Sieden erhitzt und heiß abfiltriert. Der Rückstand wird an der Luft getrocknet, an-
schließend in 150 ml Wasser aufgenommen, zum Sieden erhitzt und heiß abfiltriert. Nach Trocknung 
an der Luft liegt das Reaktionsprodukt 36 als weißes Pulver vor. 
Ausbeute:   2.96 g (77 %) 
Fp.:    248 – 250 °C 
1H-NMR:   δ = 3.63 [s, 3H, CH3]; 3.77 [d, 2H, CH2, 3JHH = 5.75]; 3.87 [d, 2H, CH2, 3JHH = 
    5.85]; 3.93 [d, 2H, CH2, 3JHH = 5.70]; 7.71 [d, 2H, Ar–H, 3JHH = 8.45]; 7.84 
    [d, 2H, Ar–H, 3JHH = 8.45]; 8.27 – 8.30 [m, 2H, 2 x NH]; 8.90 [t, 1H, NH,  
    
3JHH = 5.70] 
13C-NMR:   δ = 40.53, 41.75, 42.74 [CH2]; 51.70 [CH3]; 125.13, 129.51, 131.30, 133.07  
    [Ar–C]; 165.72 [Ph–CO–NH]; 169.20, 169.38, 170.17 [CH2–CO–NH, CO–O– 
    CH3] 
IR:    ν  = 3291; 3082; 2949; 2847; 1752; 1651; 1591; 1549; 1486; 1435; 1413;  
    1375; 1331; 1283; 1214; 1182; 1074; 1030; 1011; 995; 850; 755; 704; 660 
Molmasse:   Ber.:   385.03 g/mol  C14H16BrN3O5 
    Gef.:  m/z = 407.8 [M+Na]+ 
      (+)-ESI 
    Gef.:  m/z = 383.7 [M-H]- 
      (-)-ESI 
Elementaranalyse: Ber.:  C: 43.54 %  H: 4.18 %  N: 10.88 % 
    Gef.:  C: 43.53 %  H: 4.16 %  N: 10.86 % 





Allgemeine Arbeitsvorschrift IV 
Ansatz:   27:    3.65 g (10.0 mmol) 
   DMF:   100 ml 
   Et3N:    2.78 ml (20.0 mmol) 
   30:    5.44 g (20.0 mmol) 
   HOBt · H2O:  3.37 g (22.0 mmol) 
   DCC:   4.54 g (22.0 mmol) 
   CH2Cl2:   50 ml 
Reaktionszeit:     5 h 
 
Das Reaktionsgemisch wird im Vakuum eingeengt. Der resultierende Rückstand wird in 200 ml 
EtOAc aufgenommen, zum Herauslösen von N,N’-Dicyclohexylharnstoff zum Sieden erhitzt und  
heiß abfiltriert. Der Rückstand wird an der Luft getrocknet, anschließend in 200 ml Wasser aufge-
nommen, zum Sieden erhitzt und heiß abfiltriert. Nach Trocknung an der Luft kristallisiert man aus 
MeOH/Et2O um und erhält Verbindung 37 als weißes Pulver. 
Ausbeute:   4.69 g (59 %) 
Fp.:    194 – 196 °C 
20][ Dα :   +22.5 (0.05M, MeOH) 
1H-NMR:   δ = 1.35 [d, 3H, CH–CH3, 3JHH = 7.15]; 3.63 [s, 3H, O–CH3]; 3.75 [d, 2H,  
    CH2, 3JHH = 5.90]; 3.88 [d, 2H, CH2, 3JHH = 6.05]; 4.47 [qui, 1H, CH, 3JHH = 
    7.10]; 7.69 [d, 2H, Ar–H, 3JHH = 8.55]; 7.86 [d, 2H, Ar–H, 3JHH = 8.55]; 8.23  
    [t, 1H, CH2–NH, 3JHH = 5.85]; 8.28 [t, 1H, CH2–NH, 3JHH = 5.85]; 8.71 [d, 1H,  
    CH–NH, 3JHH = 7.00] 
13C-NMR:   δ = 17.64 [CH–CH3]; 40.63, 41.92 [CH2]; 49.35 [CH]; 51.79 [O–CH3];  
    125.20, 129.82, 131.27, 133.13 [Ar–C]; 165.53 [Ph–CO–NH]; 169.45, 170.25, 
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IR:    ν  = 3284; 3091; 2974; 2949; 2923; 1742; 1689; 1654; 1628; 1594; 1534;  
    1483; 1439; 1407; 1394; 1369; 1277; 1217; 1182; 1160; 1074; 1036; 1011; 
    986; 850; 758; 691; 663; 625 
Molmasse:   Ber.:   399.04 g/mol   C15H18BrN3O5 
    Gef.:  m/z = 399.9 [M+H]+, 423.8 [M+Na]+, 822.9 [2M+Na]+ 
      (+)-ESI 
Elementaranalyse: Ber.:  C: 45.01 %  H: 4.53 %  N: 10.50 % 
    Gef.:  C: 45.11 %  H: 4.62 %  N: 10.48 % 
N-(4-Brombenzoyl)glycylglycylglycylglycinmethylester (38) 
 
Allgemeine Arbeitsvorschrift IV 
Ansatz:   27:    0.37 g (2.0 mmol) 
   DMF:   10.0 ml 
   Et3N:    0.28 ml (2.0 mmol) 
   31:    0.63 g (2.0 mmol) 
   HOBt · H2O:  0.34 g (2.2 mmol) 
   DCC:   0.45 g (2.2 mmol) 
   CH2Cl2:   5.0 ml 
Reaktionszeit:     7 h 
 
Der Feststoff wird abgetrennt, in 100 ml EtOAc aufgenommen, zum Herauslösen von N,N’-Dicyclo-
hexylharnstoff zum Sieden erhitzt und heiß abfiltriert. Der Rückstand wird an der Luft getrocknet. 
Verbindung 38 liegt als weißes Pulver vor. 
Ausbeute:   0.60 g (68 %) 
Fp.:    268 – 270 °C 
1H-NMR:   δ = 3.62 [s, 3H, CH3]; 3.76 – 3.78 [m, 4H, 2 x CH2]; 3.84 [d, 2H, CH2, 3JHH = 
    5.80]; 3.93 [d, 2H, CH2, 3JHH = 5.65]; 7.70 [d, 2H, Ar–H, 3JHH = 8.35]; 7.83 
    [d, 2H, Ar–H, 3JHH = 8.40]; 8.19 [t, 1H, NH, 3JHH = 5.70]; 8.23 – 8.28 [m, 2H, 
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13C-NMR:   δ = 40.62, 41.81, 42.20, 42.86 [CH2]; 51.81 [CH3]; 125.26, 129.63, 131.42,  
    133.17 [Ar–C]; 165.87 [Ph–CO–NH]; 169.28, 169.43, 169.44, 170.28 [CH2–
    CO–NH, CO–O–CH3] 
IR:    ν  = 3300; 3085; 2949; 2847; 1746; 1647; 1591; 1546; 1483; 1439; 1420;  
    1375; 1283; 1220; 1071; 1030; 1011; 992; 846; 755; 710 
Molmasse:   Ber.:   442.05 g/mol   C16H19BrN4O6 
    Gef.:  m/z = 464.9 [M+Na]+, 481.2 [M+K]+ 
      (+)-ESI 
    Gef.:  m/z = 440.7 [M-H]-, 478.9 [M+Cl]-, 522.9 [M+Br]- 
      (-)-ESI 
    Gef.:  m/z = 441.0 [M-H]- 
      (-)-APCI 
Elementaranalyse: Ber.:  C: 43.36 %  H: 4.32 %  N: 12.64 % 
    Gef.:  C: 43.09 %  H: 4.22 %  N: 12.60 % 
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Allgemeine Arbeitsvorschrift V 
Ansatz:   32:    2.72 g (10.0 mmol) 
   TMSA:   4.2 ml (30.0 mmol) 
   EtOAc:   40.0 ml 
   Et3N:    25.0 ml 
   [Pd(PPh3)2]Cl2:  70.2 mg (0.1 mmol) 
   PPh3:    52.5 mg (0.2 mmol) 
   CuI:    38.1 mg (0.2 mmol) 
Reaktionszeit:     5 h 
 
Das erhaltene Reaktionsgemisch wird zweimal mit je 25 ml ges. NH4Cl-Lösung und einmal mit 25 ml 
ges. NaCl-Lösung gewaschen, die organische Phase über Na2SO4 getrocknet und das Lösungsmit- 
tel im Vakuum entfernt. Der Rückstand wird säulenchromatographisch gereinigt [Kieselgel; Eluent: 
n-Hexan/EtOAc (1:1)] und ergibt Verbindung 39 als weißes Pulver. 
Ausbeute:   2.56 g (88 %) 
Fp.:    108 – 110 °C 
Rf:    0.52 [n-Hexan/EtOAc (1:1)] 
1H-NMR:   δ = 0.25 [s, 9H, Si–(CH3)3]; 3.66 [s, 3H, O–CH3]; 4.02 [d, 2H, CH2, 3JHH =  
    5.85]; 7.57 [d, 2H, Ar–H, 3JHH = 8.35]; 7.87 [d, 2H, Ar–H, 3JHH = 8.40]; 9.05  
    [t, 1H, NH, 3JHH = 5.85] 
13C-NMR:   δ = -0.15 [Si–(CH3)3]; 41.29 [CH2]; 51.81 [O–CH3]; 96.70 [C≡C–Si–(CH3)3]; 
    104.43 [Ph–C≡C]; 125.20, 127.62, 131.69, 133.60 [Ar–C]; 165.81 [Ph–CO– 
    NH]; 170.31 [CO–O–CH3] 
IR:    ν  = 3281; 3088; 2958; 2895; 2157; 1755; 1651; 1606; 1546; 1499; 1442;  
    1404; 1372; 1328; 1306; 1283; 1255; 1207; 1185; 1021; 1008; 875; 859; 840;  
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Molmasse:   Ber.:   289.11 g/mol   C15H19NO3Si 
    Gef.:  m/z = 289 [M]+· 
      GC-MS: 100 °C, 3 min, 20 °C/min, M 350 
      Rt = 10.62 min 
      m/z (%): 289, 274 (100), 257, 217, 201, 158, 143, 128, 93 
Elementaranalyse: Ber.:  C: 62.25 %  H: 6.62 %  N: 4.84 % 
    Gef.:  C: 61.88 %  H: 6.67 %  N: 4.78 % 
N-[4-(Trimethylsilylethinyl)benzoyl]-L-alaninmethylester (40) 
 
Allgemeine Arbeitsvorschrift V 
Ansatz:   33:    4.29 g (15.0 mmol) 
   TMSA:   4.2 ml (30.0 mmol) 
   EtOAc:   37.5 ml 
   Et3N:    37.5 ml 
   [Pd(PPh3)2]Cl2:  105.3 mg (0.15 mmol) 
   PPh3:    78.7 mg (0.3 mmol) 
   CuI:    57.1 mg (0.3 mmol) 
Reaktionszeit:     4.5 h 
 
Der entstandene Feststoff wird abgetrennt und zweimal mit jeweils 20 ml EtOAc gewaschen. Das 
erhaltene Filtrat wird anschließend zweimal mit je 50 ml ges. NH4Cl-Lösung und einmal mit 50 ml 
ges. NaCl-Lösung gewaschen, die organische Phase über Na2SO4 getrocknet und das Lösungsmit- 
tel unter Vakuum entfernt. Nach Reinigung mittels Säulenchromatographie [Kieselgel; Eluent: 
n-Hexan/EtOAc (2:1)] liegt das Produkt 40 als weißes Pulver vor. 
Ausbeute:   3.91 g (86 %) 
Fp.:    126 – 128 °C 
20][ Dα :   +13.3 (0.05M, MeOH) 
Rf:    0.49 [n-Hexan/EtOAc (2:1)] 
1H-NMR:   δ = 0.26 [s, 9H, Si–(CH3)3]; 1.41 [d, 3H, CH–CH3, 3JHH = 7.30]; 3.65 [s, 3H, 
    O–CH3]; 4.49 [qui, 1H, CH, 3JHH = 7.20]; 7.57 [d, 2H, Ar–H, 3JHH = 8.50];  
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13C-NMR:   δ = -0.16 [Si–(CH3)3]; 16.73 [CH–CH3]; 48.36 [CH]; 51.94 [O–CH3]; 96.62
    [C≡C–Si–(CH3)3]; 104.45 [Ph–C≡C]; 125.12, 127.79, 131.56, 133.65 [Ar–C]; 
    165.40 [Ph–CO–NH]; 173.31 [CO–O–CH3] 
IR:    ν  = 3294; 3066; 2993; 2955; 2895; 2157; 1755; 1739; 1632; 1606; 1543;  
    1499; 1448; 1435; 1337; 1274; 1252; 1211; 1185; 1166; 1119; 865; 843; 767;  
    672; 631 
Molmasse:   Ber.:   303.13 g/mol   C16H21NO3Si 
    Gef.:  m/z = 303 [M]+· 
      GC-MS: 120 °C, 3 min, 20 °C/min, M 450 
      Rt = 9.60 min 
      m/z (%): 303, 288, 244, 201 (100), 158, 143, 114, 93 
Elementaranalyse: Ber.:  C: 63.33 %  H: 6.97 %  N: 4.62 % 
    Gef.:  C: 63.50 %  H: 7.23 %  N: 4.64 % 
N-[4-(Trimethylsilylethinyl)benzoyl]glycylglycinmethylester (41) 
 
Allgemeine Arbeitsvorschrift V 
Ansatz:   34:    1.65 g (5.0 mmol) 
   TMSA:   2.1 ml (15.0 mmol) 
   EtOAc:   40.0 ml 
   Et3N:    12.5 ml 
   [Pd(PPh3)2]Cl2:  35.1 mg (0.05 mmol) 
   PPh3:    26.2 mg (0.1 mmol) 
   CuI:    19.0 mg (0.1 mmol) 
Reaktionszeit:     5 h 
 
Das erhaltene Reaktionsgemisch wird zweimal mit je 20 ml ges. NH4Cl-Lösung und einmal mit 20 ml 
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im Vakuum entfernt. Nach anschließender säulenchromatographischer Reinigung [Kieselgel; Eluent: 
n-Hexan/EtOAc (1:3)] liegt das Reaktionsprodukt 41 als weißes Pulver vor. 
Ausbeute:   1.58 g (91 %) 
Fp.:    135 – 137 °C 
Rf:    0.31 [n-Hexan/EtOAc (1:3)] 
1H-NMR:   δ = 0.25 [s, 9H, Si–(CH3)3]; 3.63 [s, 3H, O–CH3]; 3.86 [d, 2H, CH2, 3JHH =  
    5.85]; 3.91 [d, 2H, CH2, 3JHH = 5.90]; 7.56 [d, 2H, Ar–H, 3JHH = 8.25]; 7.89  
    [d, 2H, Ar–H, 3JHH = 8.30]; 8.36 [t, 1H, NH, 3JHH = 5.80]; 8.89 [t, 1H, NH,  
    
3JHH = 5.90] 
13C-NMR:   δ = -0.14 [Si–(CH3)3]; 40.63, 42.48 [CH2]; 51.73 [O–CH3]; 96.56 [C≡C–Si– 
    (CH3)3]; 104.50 [Ph–C≡C]; 124.99, 127.75, 131.57, 134.04 [Ar–C]; 165.71  
    [Ph–CO–NH]; 169.49, 170.30 [CH2–CO–NH, CO–O–CH3] 
IR:    ν  = 3297; 3079; 2958; 2930; 2895; 2854; 2160; 1739; 1676; 1641; 1606;  
    1546; 1496; 1442; 1410; 1382; 1306; 1280; 1252; 1217; 1182; 1119; 1033;  
    1017; 998; 865; 843; 764; 701; 666; 618; 549 
Molmasse:   Ber.:   346.13 g/mol   C17H22N2O4Si 
    Gef.:  m/z = 346 [M]+· 
      GC-MS: 120 °C, 3 min, 20 °C/min, M 550 
      Rt = 12.22 min 
      m/z (%): 346, 258, 231, 217, 201 (100), 158, 143, 129, 93, 88 
Elementaranalyse: Ber.:  C: 58.93 %  H: 6.40 %  N: 8.09 % 
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Allgemeine Arbeitsvorschrift V 
Ansatz:   35:    1.72 g (5.0 mmol) 
   TMSA:   2.1 ml (15.0 mmol) 
   EtOAc:   50.0 ml 
   Et3N:    12.5 ml 
   [Pd(PPh3)2]Cl2:  35.1 mg (0.05 mmol) 
   PPh3:    26.2 mg (0.1 mmol) 
   CuI:    19.0 mg (0.1 mmol) 
Reaktionszeit:     3.5 h 
 
Das erhaltene Reaktionsgemisch wird zweimal mit je 20 ml ges. NH4Cl-Lösung und einmal mit 20 ml 
ges. NaCl-Lösung gewaschen, die organische Phase über Na2SO4 getrocknet und das Lösungsmittel 
im Vakuum entfernt. Nach anschließender säulenchromatographischer Reinigung [Kieselgel; Eluent: 
n-Hexan/EtOAc (1:2)] liegt Verbindung 42 als weißes Pulver vor. 
Ausbeute:   1.25 g (69 %) 
Fp.:    128 – 130 °C 
20][ Dα :   +30.7 (0.02M, Aceton) 
Rf:    0.35 [n-Hexan/EtOAc (1:2)] 
1H-NMR:   δ = 0.24 [s, 9H, Si–(CH3)3]; 1.35 [d, 3H, CH–CH3, 3JHH = 7.25]; 3.62 [s, 3H, 
    O–CH3]; 3.82 [dd, 1H, CH2, 2JHH = 17.35, 3JHH = 5.85]; 3.88 [dd, 1H, CH2,  
    
2JHH = 17.35, 3JHH = 6.00]; 4.52 [qui, 1H, CH, 3JHH = 7.25]; 7.55 [d, 2H, Ar–H,
    
3JHH = 8.45]; 7.91 [d, 2H, Ar–H, 3JHH = 8.45]; 8.34 [t, 1H, CH2–NH, 3JHH =  
    5.90]; 8.66 [d, 1H, CH–NH, 3JHH = 7.50] 
13C-NMR:   δ = -0.14 [Si–(CH3)3]; 17.83 [CH–CH3]; 40.69 [CH2]; 48.88 [CH]; 51.74 [O–
    CH3]; 96.51 [C≡C–Si–(CH3)3]; 104.56 [Ph–C≡C]; 124.96, 127.97, 131.49, 
    134.10 [Ar–C]; 165.31 [Ph–CO–NH]; 170.33, 172.95 [CH–CO–NH, CO–O–
    CH3] 
IR:    ν  = 3351; 3291; 3088; 2955; 2895; 2164; 1755; 1673; 1647; 1609; 1537;  
    1496; 1451; 1410; 1375; 1252; 1217; 1182; 1014; 869; 843; 761; 701; 669 
Molmasse:   Ber.:   360.15 g/mol   C18H24N2O4Si 
    Gef.:  m/z = 360 [M]+· 
      GC-MS: 180 °C, 3 min, 20 °C/min, M 450 
      Rt = 12.31 min 
      m/z (%): 360, 244, 217, 201 (100), 158, 143,114, 93 
Elementaranalyse: Ber.:  C: 59.97 %  H: 6.71 %  N: 7.77 % 
    Gef.:  C: 59.59 %  H: 7.10 %  N: 7.82 % 





Allgemeine Arbeitsvorschrift VI 
Ansatz:   39:    2.32 g (8.0 mmol) 
   MeOH:   25.0 ml 
   K2CO3:   0.11 g (0.8 mmol) 
Reaktionszeit:     3 h 
 
Man verdünnt das Reaktionsgemisch mit 60 ml EtOAc, wäscht einmal mit 45 ml einer drittelges. 
NaHCO3-Lösung und einmal mit 25 ml Wasser. Danach trocknet man die organische Phase über 
Na2SO4 und entfernt das Lösungsmittel im Vakuum. Die Reinigung erfolgt säulenchromatographisch 
[Kieselgel; Eluent: n-Hexan/EtOAc (1:1)] und liefert das Glycin-Derivat 43 als weißes Pulver. 
Ausbeute:   1.42 g (82 %) 
Fp.:    116 – 118 °C 
Rf:    0.39 [n-Hexan/EtOAc (1:1)] 
1H-NMR:   δ = 3.66 [s, 3H, CH3]; 4.03 [d, 2H, CH2, 3JHH = 5.85]; 4.39 [s, 1H, C≡C–H]; 
    7.61 [d, 2H, Ar–H, 3JHH = 8.35]; 7.89 [d, 2H, Ar–H, 3JHH = 8.40]; 9.06 [t, 1H, 
    NH, 3JHH = 5.80] 
13C-NMR:   δ = 41.32 [CH2]; 51.84 [CH3]; 82.89, 83.06 [C≡C]; 124.85, 127.63, 131.84, 
    133.70 [Ar–C]; 165.90 [Ph–CO–NH]; 170.35 [CO–O–CH3] 
IR:    ν  = 3265; 3085; 3072; 3028; 2955; 2857; 2110; 1749; 1625; 1546; 1499;  
    1432; 1416; 1369; 1328; 1309; 1283; 1217; 1182; 1112; 1071; 1024; 998; 976;  
    862; 777; 720; 650; 637; 542 
Molmasse:   Ber.:   217.07 g/mol   C12H11NO3 
    Gef.:  m/z = 217 [M]+· 
      GC-MS: 120 °C, 3 min, 20 °C/min, M 350 
      Rt = 7.84 min 
      m/z (%): 217, 185, 158, 129 (100), 101, 75 
Elementaranalyse: Ber.:  C: 66.35 %  H: 5.10 %  N: 6.45 % 






















Allgemeine Arbeitsvorschrift VI 
Ansatz:   40:    3.03 g (10.0 mmol) 
   MeOH:   30.0 ml 
   K2CO3:   0.14 g (1.0 mmol) 
Reaktionszeit:     4 h 
 
Man verdünnt das Reaktionsgemisch mit 100 ml EtOAc, wäscht einmal mit 30 ml einer viertelges. 
NaHCO3-Lösung und einmal mit 30 ml Wasser. Anschließend trocknet man die organische Phase 
über Na2SO4 und entfernt das Lösungsmittel im Vakuum. Nach säulenchromatographischer Reini-
gung [Kieselgel; Eluent: n-Hexan/EtOAc (2:1)] erhält man das Produkt 44 als weißes Pulver. 
Ausbeute:   1.97 g (85 %) 
Fp.:    113 – 115 °C 
20][ Dα :   +4.8 (0.05M, MeOH) 
Rf:    0.33 [n-Hexan/EtOAc (2:1)] 
1H-NMR:   δ = 1.41 [d, 3H, CH–CH3, 3JHH = 7.30]; 3.65 [s, 3H, O–CH3]; 4.39 [s, 1H,  
    C≡C–H]; 4.49 [qui, 1H, CH, 3JHH = 7.20]; 7.59 [d, 2H, Ar–H, 3JHH = 8.40];  
    7.90 [d, 2H, Ar–H, 3JHH = 8.55]; 8.89 [d, 1H, NH, 3JHH = 6.90] 
13C-NMR:   δ = 16.76 [CH–CH3]; 48.39 [CH]; 51.97 [O–CH3]; 82.91, 83.01 [C≡C];  
    124.76, 127.80, 131.71, 133.76 [Ar–C]; 165.50 [Ph–CO–NH]; 173.12 [CO–O–
    CH3] 
IR:    ν  = 3332; 3246; 3006; 2952; 2923; 2851; 2107; 1739; 1641; 1609; 1530;  
    1496; 1461; 1363; 1318; 1271; 1220; 1169; 856; 774; 701; 653; 628 
Molmasse:   Ber.:   231.09 g/mol   C13H13NO3 
    Gef.:  m/z = 231 [M]+· 
      GC-MS: 100 °C, 3 min, 20 °C/min, M 350 
      Rt = 12.47 min 
      m/z (%): 231, 172, 129 (100), 101, 75 
Elementaranalyse: Ber.:  C: 67.52 %  H: 5.67 %  N: 6.06 % 






















Allgemeine Arbeitsvorschrift VI 
Ansatz:   41:    1.21 g (3.5 mmol) 
   MeOH:   20.0 ml 
   K2CO3:   48.4 mg (0.35 mmol) 
Reaktionszeit:     2 h 
 
Der ausgefallene Feststoff wird abgetrennt und zweimal mit je 10 ml MeOH gewaschen (1. Produkt-
fraktion). Die noch verbleibende Reaktionslösung verdünnt man mit 75 ml EtOAc, wäscht einmal mit 
50 ml einer drittelges. NaHCO3-Lösung und zweimal mit je 30 ml Wasser. Danach trocknet man die 
organische Phase über Na2SO4 und entfernt das Lösungsmittel im Vakuum. Die Reinigung der so er-
haltenen 2. Produktfraktion erfolgt durch Umkristallisieren aus MeOH. Die Verbindung 45 liegt als 
beige-weißes Pulver vor. 
Ausbeute:   0.76 g (79 %) 
Fp.:    178 – 180 °C 
1H-NMR:   δ = 3.63 [s, 3H, CH3]; 3.86 [d, 2H, CH2, 3JHH = 5.85]; 3.92 [d, 2H, CH2, 3JHH =  
    5.95]; 4.38 [s, 1H, C≡C–H]; 7.59 [d, 2H, Ar–H, 3JHH = 8.30]; 7.90 [d, 2H, Ar–
    H, 3JHH = 8.30]; 8.37 [t, 1H, NH, 3JHH = 5.80]; 8.90 [t, 1H, NH, 3JHH = 5.95] 
13C-NMR:   δ = 40.66, 42.49 [CH2]; 51.76 [CH3]; 82.96 [C≡C]; 124.64, 127.76, 131.69, 
    134.11 [Ar–C]; 165.76 [Ph–CO–NH]; 169.53, 170.33 [CH2–CO–NH, CO–O–
    CH3] 
IR:    ν  = 3332; 3291; 3231; 3079; 2996; 2980; 2952; 2917; 2854; 2103; 1733;  
    1670; 1641; 1609; 1559; 1505; 1461; 1442; 1423; 1407; 1394; 1372; 1356; 
    1328; 1309; 1280; 1258; 1236; 1195; 1059; 1040; 1017; 995; 859; 767; 726; 
    691; 628; 552 
Molmasse:   Ber.:   274.10 g/mol   C14H14N2O4 
    Gef.:  m/z = 274 [M]+· 
      GC-MS: 100 °C, 3 min, 20 °C/min, M 350 
      Rt = 11.89 min 
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Elementaranalyse: Ber.:  C: 61.31 %  H: 5.14 %  N: 10.21 % 
    Gef.:  C: 61.13 %  H: 5.22 %  N: 10.21 %  
N-(4-Ethinylbenzoyl)-L-alanylglycinmethylester (46) 
 
Allgemeine Arbeitsvorschrift VI 
Ansatz:   42:    5.41 g (15.0 mmol) 
   MeOH:   50.0 ml 
   K2CO3:   0.21 g (1.5 mmol) 
Reaktionszeit:     3.5 h 
 
Man verdünnt das Reaktionsgemisch mit 100 ml EtOAc, wäscht zweimal mit 75 ml einer viertelges. 
NaHCO3-Lösung und einmal mit 50 ml Wasser. Anschließend trocknet man die organische Phase 
über Na2SO4 und entfernt das Lösungsmittel im Vakuum. Die Verbindung 46 liegt nach Umkristal-
lisieren aus MeOH/Et2O als hellbeigefarbenes Pulver vor. 
Ausbeute:   3.01 g (70 %) 
Fp.:    166 – 167 °C 
20][ Dα :   +6.7 (0.05M, MeOH) 
1H-NMR:   δ = 1.36 [d, 3H, CH–CH3, 3JHH = 7.25]; 3.63 [s, 3H, O–CH3]; 3.83 [dd, 1H,  
    CH2, 2JHH = 17.35, 3JHH = 5.85]; 3.89 [dd, 1H, CH2, 2JHH = 17.30, 3JHH = 6.00];  
    4.37 [s, 1H, C≡C–H]; 4.53 [qui, 1H, CH, 3JHH = 7.30]; 7.58 [d, 2H, Ar–H, 
    
3JHH = 8.25]; 7.93 [d, 2H, Ar–H, 3JHH = 8.30]; 8.36 [t, 1H, CH2–NH, 3JHH =  
    5.85]; 8.67 [d, 1H, CH–NH, 3JHH = 7.50] 
13C-NMR:   δ = 17.76 [CH–CH3]; 40.61 [CH2]; 48.79 [CH]; 51.66 [O–CH3]; 82.80, 82.91
    [C≡C]; 124.50, 127.88, 131.49, 134.10 [Ar–C]; 165.30 [Ph–CO–NH]; 170.26, 
    172.87 [CH–CO–NH, CO–O–CH3] 
IR:    ν  = 3297; 3265; 3082; 2984; 2958; 2933; 2107; 1746; 1663; 1625; 1559;  
    1537; 1499; 1448; 1385; 1366; 1340; 1293; 1277; 1220; 1182; 1166; 1021;  
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Molmasse:   Ber.:   288.11 g/mol   C15H16N2O4 
    Gef.:  m/z = 310.9 [M+Na]+ 
      (+)-ESI 
    Gef.:  m/z = 287.1 [M-H]-, 322.9 [M+Cl]- 
      (-)-ESI 
Elementaranalyse: Ber.:  C: 62.49 %  H: 5.59 %  N: 9.72 % 
    Gef.:  C: 62.49 %  H: 5.84 %  N: 9.57 % 
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6.9 Synthese der Zielstrukturen mit terminalen Estergruppen 
N,N’-[Benzen-1,4-diyl-bis(ethin-2,1-diyl-benzen-4,1-diylcarbonyl)]bis(glycinmethylester) (1) 
 
Allgemeine Arbeitsvorschrift VII 
Ansatz:   32:    2.18 g (8.0 mmol) 
   20:    0.50 g (4.0 mmol) 
   DMF:   20.0 ml 
   Et3N:    20.0 ml 
   [Pd(PPh3)2]Cl2:  56.2 mg (0.08 mmol) 
   PPh3:    42.0 mg (0.16 mmol) 
   CuI:    30.5 mg (0.16 mmol) 
Reaktionszeit:     16 h 
 
Der bei der Kupplung ausgefallene Niederschlag wird abgetrennt, mit wenig DMF gewaschen und an 
der Luft getrocknet. Durch langsames Eindampfen des Filtrats erhält man weitere Fraktionen der Ver-
bindung 1. Zur weiteren Reinigung wird das erhaltene Rohprodukt in 150 ml Wasser aufgenommen, 
zum Sieden erhitzt, wieder abgetrennt und zweimal mit 20 ml Wasser gewaschen. Anschließend 
wäscht man den Feststoff zweimal mit je 20 ml EtOAc, zweimal mit je 20 ml CH2Cl2 und zweimal 
mit je 20 ml Et2O. Für analytische Zwecke kann noch aus DMF umkristallisiert werden. Zielver-
bindung 1 liegt als hellbeige-weißer Feststoff vor. 
Ausbeute:   1.05 g (52 %) 
Fp.:    297 – 299 °C (Zers.) 
1H-NMR:   δ = 3.67 [s, 6H, CH3]; 4.04 [d, 4H, CH2, 3JHH = 5.60]; 7.66 [s, 4H, Ar–H]; 7.71 
    [d, 4H, Ar–H, 3JHH = 8.15]; 7.94 [d, 4H, Ar–H, 3JHH = 8.15]; 9.09 [t, 2H, NH, 
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13C-NMR:   δ = 41.29 [CH2]; 51.78 [CH3]; 90.88, 90.90 [C≡C]; 122.45, 125.04, 127.70,  
    131.51, 131.88, 133.63 [Ar–C]; 165.84 [Ph–CO–NH]; 170.29 [CO–O–CH3] 
IR:    ν  = 3348; 3307; 3060; 2952; 2851; 2214; 1736; 1635; 1603; 1543; 1511;  
    1439; 1404; 1372; 1328; 1280; 1214; 1179; 1163; 1106; 1017; 983; 856; 843;  
    764; 628; 565; 552 
Molmasse:   Ber.:   508.16 g/mol  C30H24N2O6 
    Gef.:  m/z = 509.1 [M+H]+ 
      (+)-APCI 
Elementaranalyse: Ber.:  C: 70.86 %  H: 4.76 %  N: 5.51 % 
    Gef.:  C: 70.61 %  H: 4.75 %  N: 5.53 %  
N,N’-[Benzen-1,4-diyl-bis(ethin-2,1-diyl-benzen-4,1-diylcarbonyl)]bis(L-alaninmethylester) (2) 
 
Allgemeine Arbeitsvorschrift VII 
Ansatz:   33:    2.86 g (10.0 mmol) 
   20:    0.63 g (5.0 mmol) 
   DMF:   25.0 ml 
   Et3N:    25.0 ml 
   [Pd(PPh3)2]Cl2:  70.2 mg (0.1 mmol) 
   PPh3:    52.5 mg (0.2 mmol) 
   CuI:    38.1 mg (0.2 mmol) 
Reaktionszeit:     16 h 
 
Nach Beendigung der Reaktion wird das Reaktionsgemisch im Vakuum eingeengt und der dabei ent-
stehende Feststoff abgetrennt. Nach Trocknung an der Luft wird das Rohprodukt in 125 ml Wasser 
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Nach dem Umkristallisieren aus wenig DMF liegt das Zielprodukt 2 als hellbeige gefärbtes Pulver 
vor. 
Ausbeute:   1.03 g (38 %) 
Fp.:    288 – 289 °C 
20][ Dα :   +66.7 (0.01M, DMSO) 
1H-NMR:   δ = 1.42 [d, 6H, CH–CH3, 3JHH = 7.30]; 3.66 [s, 6H, O–CH3]; 4.51 [qui, 2H, 
    CH, 3JHH = 7.15]; 7.66 [s, 4H, Ar–H]; 7.70 [d, 4H, Ar–H, 3JHH = 8.25]; 7.96 [d, 
    4H, Ar–H, 3JHH = 8.30]; 8.93 [d, 2H, NH, 3JHH = 6.90] 
13C-NMR:   δ = 16.75 [CH–CH3]; 48.39 [CH]; 51.94 [O–CH3]; 90.88, 90.93 [C≡C];  
    122.47, 124.99, 127.90, 131.41, 131.88, 133.69 [Ar–C]; 165.46 [Ph–CO–NH]; 
    173.09 [CO–O–CH3] 
IR:    ν  = 3281; 3075; 2996; 2952; 2851; 2214; 1733; 1635; 1603; 1537; 1515;  
    1451; 1404; 1378; 1347; 1312; 1274; 1230; 1214; 1169; 1116; 1049; 1014;  
    986; 926; 891; 878; 850; 834; 767; 691; 672; 637; 580; 546; 527 
Molmasse:   Ber.:   536.19 g/mol   C32H28N2O6 
    Gef.:  m/z = 537.2 [M+H]+ 
      (+)-APCI 
Elementaranalyse: Ber.:  C: 71.63 %  H: 5.26 %  N: 5.22 % 
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Allgemeine Arbeitsvorschrift VII 
Ansatz:   34:    3.29 g (10.0 mmol) 
   20:    0.63 g (5.0 mmol) 
   DMF:   25.0 ml 
   Et3N:    25.0 ml 
   [Pd(PPh3)2]Cl2:  70.2 mg (0.1 mmol) 
   PPh3:    52.5 mg (0.2 mmol) 
   CuI:    38.1 mg (0.2 mmol) 
Reaktionszeit:     18 h 
 
Der bei der Kupplung ausgefallene Niederschlag wird abgetrennt, mehrmals mit wenig DMF ge-
waschen und an der Luft getrocknet. Durch langsames Eindampfen des Filtrats resultieren weitere 
Fraktionen des Rohproduktes. Das fein gemörserte Rohprodukt wird in 150 ml Wasser aufgenommen, 
die entstehende Suspension zum Sieden erhitzt, dann heiß abfiltriert und mehrmals mit wenig Wasser 
gewaschen. Zielverbindung 3 liegt als hellgelbes Pulver vor. 
Ausbeute:   1.81 g (58 %) 
Fp.:    320 – 322 °C (Zers.) 
1H-NMR:   δ = 3.63 [s, 6H, CH3]; 3.88 [d, 4H, CH2, 3JHH = 5.80]; 3.94 [d, 4H, CH2, 3JHH =  
    5.70]; 7.66 [s, 4H, Ar–H]; 7.70 [d, 4H, Ar–H, 3JHH = 8.20]; 7.96 [d, 4H, Ar–H, 
    
3JHH = 8.20]; 8.38 [t, 2H, NH, 3JHH = 5.65]; 8.93 [t, 2H, NH, 3JHH = 5.65] 
13C-NMR:   δ = 40.63, 42.49 [CH2]; 51.71 [CH3]; 90.81, 90.96 [C≡C]; 122.47, 124.84,  
    127.84, 131.38, 131.89, 134.06 [Ar–C]; 165.73 [Ph–CO–NH]; 169.47, 170.29 
    [CH2–CO–NH, CO–O–CH3] 
IR:    ν  = 3310; 3079; 2952; 2847; 2214; 1742; 1660; 1635; 1603; 1540; 1511;  
    1435; 1404; 1369; 1299; 1277; 1217; 1185; 1106; 1033; 992; 853; 837; 767 
Molmasse:   Ber.:   622.21 g/mol   C34H30N4O8 
    Gef.:  m/z = 623.3 [M+H]+, 645.2 [M+Na]+, 661.2 [M+K]+ 
      (+)-ESI 
Elementaranalyse: Ber.:  C: 65.59 %  H: 4.86 %  N: 9.00 % 
    Gef.:  C: 65.09 %  H: 4.88 %  N: 8.98 %  






Allgemeine Arbeitsvorschrift VII 
Ansatz:   35:    3.43 g (10.0 mmol) 
   20:    0.63 g (5.0 mmol) 
   DMF:   25.0 ml 
   Et3N:    25.0 ml 
   [Pd(PPh3)2]Cl2:  70.2 mg (0.1 mmol) 
   PPh3:    52.5 mg (0.2 mmol) 
   CuI:    38.1 mg (0.2 mmol) 
Reaktionszeit:     14 h 
 
Der bei der Kupplung ausgefallene Niederschlag wird abgetrennt, zweimal mit je 10 ml DMF sowie 
einmal mit 10 ml Et2O gewaschen und an der Luft getrocknet. Das fein gemörserte Rohprodukt wird 
in 150 ml Wasser aufgenommen, die entstehende Suspension zum Sieden erhitzt, dann heiß abfiltriert 
und zweimal mit je 25 ml Wasser gewaschen. Zielverbindung 4 liegt als hellbeige gefärbtes Pulver 
vor. 
Ausbeute:   1.59 g (49 %) 
Fp.:    305 – 307 °C (Zers.) 
20][ Dα :   +100.5 (0.01M, DMSO) 
1H-NMR:   δ = 1.37 [d, 6H, CH–CH3, 3JHH = 7.20]; 3.63 [s, 6H, O–CH3]; 3.83 [dd, 2H, 
    CH2, 2JHH = 17.40, 3JHH = 5.85]; 3.89 [dd, 2H, CH2, 2JHH = 17.35, 3JHH = 5.95];  
    4.54 [qui, 2H, CH, 3JHH = 7.25]; 7.66 [s, 4H, Ar–H]; 7.68 [d, 4H, Ar–H, 3JHH = 
    8.30]; 7.98 [d, 4H, Ar–H, 3JHH = 8.35]; 8.36 [t, 2H, 3JHH = 5.85, CH2–NH];  
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13C-NMR:   δ = 17.77 [CH–CH3]; 40.61 [CH2]; 48.81 [CH]; 51.66 [O–CH3]; 90.74, 90.95
    [C≡C]; 122.42, 124.73, 128.00, 131.24, 131.84, 134.05 [Ar–C]; 165.28 [Ph–
    CO–NH]; 170.26, 172.88 [CH–CO–NH, CO–O–CH3] 
IR:    ν  = 3297; 3075; 2984; 2952; 2933; 2214; 1749; 1657; 1641; 1606; 1537;  
    1511; 1442; 1407; 1372; 1334; 1302; 1271; 1214; 1182; 1103; 1017; 1033;  
    983; 853; 840; 764 
Molmasse:   Ber.:   650.24 g/mol   C36H34N4O8 
    Gef.:  m/z =673.1 [M+Na]+ 
      (+)-ESI 
    Gef.:  m/z = 649.0 [M-H]- 
      (-)-ESI 
Elementaranalyse: Ber.:  C: 66.45 %  H: 5.27 %  N: 8.61 % 




Allgemeine Arbeitsvorschrift VII 
Ansatz:   36:    0.772 g (2.0 mmol) 
   20:    0.126 g (1.0 mmol) 
   DMF:   40.0 ml 
   Et3N:    5.0 ml 
   [Pd(PPh3)2]Cl2:  14.0 mg (0.02 mmol) 
   PPh3:    10.5 mg (0.04 mmol) 
   CuI:    7.6 mg (0.04 mmol) 
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Der bei der Kupplung ausgefallene Niederschlag wird abgetrennt und zweimal mit 5 ml DMF ge-
waschen. Der Rückstand wird in 25 ml ges. NH4Cl-Lösung aufgenommen, die entstehende Suspen-
sion gerührt und der Feststoff danach wieder abgetrennt und zweimal mit je 10 ml Wasser, zweimal 
mit je 10 ml EtOAc und viermal mit je 10 ml Et2O gewaschen. Nach Trocknen an der Luft liegt das 
Produkt 5 als gelbes Pulver vor. 
Ausbeute:   0.43 g (58 %) 
Fp.:    > 350 °C 
1H-NMR:   δ = 3.63 [s, 6H, CH3]; 3.77 [d, 4H, CH2, 3JHH = 5.70]; 3.87 [d, 4H, CH2, 3JHH = 
    6.05]; 3.93 [d, 4H, CH2, 3JHH = 5.75]; 7.66 [s, 4H, Ar–H]; 7.70 [d, 4H, Ar–H, 
    
3JHH = 8.35]; 7.95 [d, 4H, Ar–H, 3JHH = 8.40]; 8.29 [t, 4H, 2 x NH, 3JHH =  
    5.75]; 8.93 [br s, 2H, NH] 
13C-NMR:   aufgrund der sehr schlechten Löslichkeit nicht erhältlich 
IR:     ν  = 3307; 3082; 2952; 2851; 2211; 1746; 1651; 1606; 1540; 1515; 1439;  
    1407; 1375; 1299; 1220; 1185; 1030; 995; 856; 837; 770; 701; 669; 634; 546 
Molmasse:   Ber.:   736.25 g/mol   C38H36N6O10 
    Gef.:  m/z = 736.6 [M]+, 737.6 [M+H]+, 759.6 [M+Na]+, 775.6 [M+K]+ 
      MALDI-TOF-MS 
Elementaranalyse: Ber.:  C: 61.95 %  H: 4.93 %  N: 11.41 % 
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Allgemeine Arbeitsvorschrift VII 
Ansatz:   37:    0.800 g (2.0 mmol) 
   20:    0.126 g (1.0 mmol) 
   DMF:   7.5 ml 
   Et3N:    5.0 ml 
   [Pd(PPh3)2]Cl2:  14.0 mg (0.02 mmol) 
   PPh3:    10.5 mg (0.04 mmol) 
   CuI:    7.6 mg (0.04 mmol) 
Reaktionszeit:     17 h 
 
Der bei der Kupplung ausgefallene Niederschlag wird abgetrennt, zweimal mit je 5 ml DMF und 
fünfmal mit je 5 ml Et2O gewaschen und an der Luft getrocknet. Das fein gemörserte Rohprodukt 
wird in 50 ml Wasser aufgenommen, die entstehende Suspension zum Sieden erhitzt, dann heiß ab-
filtriert und zweimal mit je 10 ml Wasser und zweimal mit je 10 ml Et2O gewaschen. Verbindung 6 
liegt als orangefarbenes Pulver vor. 
Ausbeute:   0.36 g (47 %) 
Fp.:    >350 °C 
20][ Dα :   +98.3 (0.01M, DMSO) 
1H-NMR:   δ = 1.37 [d, 6H, CH–CH3, 3JHH = 6.80]; 3.64 [s, 6H, O–CH3]; 3.77 [d, 4H,  
    CH2, 3JHH = 5.25]; 3.89 [d, 4H, CH2, 3JHH = 5.40]; 4.50 [qui, 2H, CH, 3JHH = 
    6.90]; 7.66 [s, 4H, Ar–H]; 7.69 [d, 4H, Ar–H, 3JHH = 7.90]; 7.98 [d, 4H, Ar–H, 
    
3JHH = 7.90]; 8.22 – 8.27 [m, 2H, CH2–NH]; 8.28 – 8.33 [m, 2H, CH2–NH];
    8.75 [d, 2H, CH–NH, 3JHH = 6.50] 
13C-NMR:   δ = 17.65 [CH–CH3]; 40.65, 41.96 [CH2]; 49.41 [CH]; 51.80 [O–CH3]; 90.88, 
    91.04 [C≡C]; 122.52, 124.90, 128.11, 131.35, 131.94, 134.03 [Ar–C]; 165.67  
    [Ph–CO–NH]; 169.48, 170.26, 172.71 [CH–CO–NH, CH2–CO–NH, CO–O–
    CH3] 
IR:    ν  = 3307; 3085; 2984; 2952; 2933; 2851; 2211; 1746; 1663; 1648; 1606;  
    1537; 1511; 1442; 1407; 1369; 1306; 1268; 1220; 1182; 1106; 1033; 1008;  
    986; 856; 840; 767 
Molmasse:   Ber.:   764.28 g/mol   C40H40N6O10 
    Gef.:  m/z= 765.5 [M+H]+, 787.4 [M+Na]+ 
      (+)-ESI 
Elementaranalyse: Ber.:  C: 61.37 %  H: 5.41 %  N: 10.74 % 
      C40H40N6O10 ·  H2O 
    Gef.:  C: 61.68 %  H: 5.42 %  N: 10.45 %  





Allgemeine Arbeitsvorschrift VIII 
Ansatz:   32:    1.09 g (4.0 mmol) 
   43:    0.87 g (4.0 mmol) 
   EtOAc:   20.0 ml 
   Et3N:    10.0 ml 
   [Pd(PPh3)2]Cl2:  28.1 mg (0.04 mmol) 
   PPh3:    21.0 mg (0.08 mmol) 
   CuI:    15.2 mg (0.08 mmol) 
Reaktionszeit:     17 h 
 
Der während der Reaktion entstandene Feststoff wird abgetrennt und zweimal mit je 5 ml EtOAc ge-
waschen. Danach gibt man das Rohprodukt in 50 ml ges. NH4Cl-Lösung, rührt die Suspension, trennt 
anschließend den Feststoff wieder ab und wäscht zweimal mit je 25 ml Wasser. Im Anschluss daran 
wird der Feststoff noch zweimal mit je 25 ml EtOAc und viermal mit je 25 ml Et2O gewaschen. Ver-
bindung 7, die nach Trocknen an der Luft als hellbeige gefärbter Feststoff vorliegt, kann zur weiteren 
Reinigung aus wenig DMF/MeOH umkristallisiert werden. 
Ausbeute:   0.99 g (61 %) 
Fp.:    238 – 239 °C 
1H-NMR:   δ = 3.67 [s, 6H, CH3]; 4.05 [d, 4H, CH2, 3JHH = 5.75]; 7.72 [d, 4H, Ar–H,  
    
3JHH = 8.30]; 7.95 [d, 4H, Ar–H, 3JHH = 8.30]; 9.10 [t, 2H, NH, 3JHH = 5.80] 
13C-NMR:   δ = 41.36 [CH2]; 51.87 [CH3]; 90.78 [C≡C]; 125.04, 127.78, 131.64, 133.73 
    [Ar–C]; 165.92 [Ph–CO–NH]; 170.38 [CO–O–CH3] 
IR:    ν  = 3338; 3066; 2952; 2851; 1742; 1635; 1609; 1553; 1505; 1439; 1407;  
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Molmasse:   Ber.:   408.13 g/mol   C22H20N2O6 
    Gef.:  m/z = 407.0 [M-H]- 
      (-)-APCI 
Elementaranalyse: Ber.:  C: 64.70 %  H: 4.94 %  N: 6.86 % 
    Gef.:  C: 64.73 %  H: 4.98 %  N: 6.95 % 
N,N’-[Ethin-1,2-diyl-bis(benzen-4,1-diylcarbonyl)]bis(L-alaninmethylester) (8) 
 
Allgemeine Arbeitsvorschrift VIII 
Ansatz:   33:    1.72 g (6.0 mmol) 
   44:    1.39 g (6.0 mmol) 
   EtOAc:   25.0 ml 
   Et3N:    15.0 ml 
   [Pd(PPh3)2]Cl2:  42.1 mg (0.06 mmol) 
   PPh3:    31.5 mg (0.12 mmol) 
   CuI:    22.9 mg (0.12 mmol) 
Reaktionszeit:     16 h 
 
Der bei der Kupplungsreaktion ausgefallene Feststoff wird abgetrennt und dreimal mit je 20 ml 
EtOAc gewaschen. Dann wird der Feststoff in 100 ml einer ges. NH4Cl-Lösung suspendiert, die Sus-
pension gerührt und der Feststoff wieder abgetrennt. Anschließend wäscht man das Rohprodukt 
zweimal mit je 50 ml Wasser, zweimal mit je 25 ml EtOAc und schließlich viermal mit jeweils 25 ml 
Et2O. Nach Trocknung an der Luft erhält man das Zielprodukt 8 als beigefarbenes Pulver. 
Ausbeute:   1.39 g (53 %) 
Fp.:    237 – 238 °C 
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1H-NMR:   δ = 1.42 [d, 6H, CH–CH3, 3JHH = 7.30]; 3.66 [s, 6H, O–CH3]; 4.51 [qui, 2H,
    CH, 3JHH = 7.15]; 7.71 [d, 4H, Ar–H, 3JHH = 8.35]; 7.96 [d, 4H, Ar–H, 3JHH =  
    8.40]; 8.93 [d, 2H, NH, 3JHH = 6.90] 
13C-NMR:   δ = 16.77 [CH–CH3]; 48.42 [CH]; 51.99 [O–CH3]; 90.76 [C≡C]; 124.95,  
    127.94, 131.49, 131.88, 133.76 [Ar–C]; 165.49 [Ph–CO–NH]; 173.14 [CO–O–
    CH3] 
IR:    ν  = 3288; 3079; 2996; 2955; 2847; 1733; 1638; 1606; 1537; 1505; 1448;  
    1378; 1347; 1312; 1277; 1226; 1185; 1166; 1116; 1052; 846; 774; 685; 663; 
    634; 580; 549; 523 
Molmasse:   Ber.:   436.16 g/mol   C24H24N2O6 
    Gef.:  435.1 g/mol [M-H]- 
      (-)-APCI 
Elementaranalyse: Ber.:  C: 66.04 %  H: 5.54 %  N: 6.42 % 
    Gef.:  C: 66.23 %  H: 5.58 %  N: 6.45 % 
N,N’-[Ethin-1,2-diyl-bis(benzen-4,1-diylcarbonyl)]bis(glycylglycinmethylester) (9) 
 
Allgemeine Arbeitsvorschrift VIII  
Ansatz:   34:    0.329 g (1.0 mmol) 
   45:    0.274 g (1.0 mmol) 
   DMF:   10.0 ml 
   Et3N:    2.5 ml 
   [Pd(PPh3)2]Cl2:  7.0 mg (0.01 mmol) 
   PPh3:    5.2 mg (0.02 mmol) 
   CuI:    3.8 mg (0.02 mmol) 
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Der bei der Kupplung ausgefallene Niederschlag wird abgetrennt, dreimal mit je 5 ml DMF ge-
waschen und an der Luft getrocknet. Durch langsames Eindampfen des Filtrats resultieren weitere 
Fraktionen der Verbindung 9, welche als weißes Pulver vorliegt. 
Ausbeute:   0.23 g (44 %) 
Fp.:    297 – 300 °C (Zers.) 
1H-NMR:   δ = 3.63 [s, 6H, CH3]; 3.87 [d, 4H, CH2, 3JHH = 5.90]; 3.94 [d, 4H, CH2, 3JHH =  
    5.90]; 7.70 [d, 4H, Ar–H, 3JHH = 8.45]; 7.96 [d, 4H, Ar–H, 3JHH = 8.40]; 8.38  
    [t, 2H, NH, 3JHH = 5.85]; 8.94 [t, 2H, NH, 3JHH = 6.00] 
13C-NMR:   δ = 40.67, 42.52 [CH2]; 51.77 [CH3]; 90.74 [C≡C]; 124.84, 127.91, 131.47,  
    134.12 [Ar–C]; 165.77 [Ph–CO–NH]; 169.54, 170.34 [CH2–CO–NH, CO–O– 
    CH3] 
IR:    ν  = 3307; 3079; 2952; 2847; 1746; 1660; 1632; 1606; 1540; 1505; 1439;  
    1439; 1413; 1372; 1299; 1283; 1220; 1185; 1109; 1033; 992; 856; 767; 660; 
    631; 539 
Molmasse:   Ber.:   522.18 g/mol   C26H26N4O8 
    Gef.:  m/z = 545.1 [M+Na]+, 561.1 [M+K]+, 814.2 [3M+Na+K]2+, 1083.3 
      [2M+K]+ 
      (+)-ESI 
Elementaranalyse: Ber.:  C: 59.77 %  H: 5.02 %  N: 10.72 % 
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Allgemeine Arbeitsvorschrift VII 
Ansatz:   35:    0.69 g (2.0 mmol) 
   46:    0.58 g (2.0 mmol) 
   EtOAc:   30.0 ml 
   Et3N:    5.0 ml 
   [Pd(PPh3)2]Cl2:  14.0 mg (0.02 mmol) 
   PPh3:    10.5 mg (0.04 mmol) 
   CuI:    7.6 mg (0.04 mmol) 
Reaktionszeit:     15 h 
 
Der bei der Kupplung ausgefallene Feststoff wird abgetrennt und zweimal mit je 25 ml EtOAc ge-
waschen. Der Rückstand wird dann in 40 ml ges. NH4Cl-Lösung aufgenommen, die entstehende Sus-
pension gerührt, der Feststoff danach wieder abgetrennt und zweimal mit je 20 ml Wasser, zweimal 
mit je 20 ml EtOAc und viermal mit je 20 ml Et2O gewaschen. Nach Trocknen an der Luft liegt Ziel-
verbindung 10 als hellbrauner Feststoff vor. 
Ausbeute:   0.52 g (47 %) 
Fp.:    283 – 285 °C (Zers.) 
20][ Dα :   +98.1 (0.01M, DMSO) 
1H-NMR:   δ = 1.37 [d, 6H, CH–CH3, 3JHH = 7.15]; 3.63 [s, 6H, O–CH3]; 3.84 [dd, 2H,  
    CH2, 2JHH = 17.35, 3JHH = 5.85]; 3.90 [dd, 2H, CH2, 2JHH = 17.40, 3JHH = 5.95];  
    4.55 [qui, 2H, CH, 3JHH = 7.20]; 7.69 [d, 4H, Ar–H, 3JHH = 8.30]; 7.99 [d, 4H,  
    Ar–H, 3JHH = 8.20]; 8.37 [t, 2H, CH2–NH, 3JHH = 5.85]; 8.69 [d, 2H, CH–NH,  
    
3JHH = 7.50] 
13C-NMR:   δ = 17.85 [CH–CH3]; 40.69 [CH2]; 48.89 [CH]; 51.74 [O–CH3]; 90.74 [C≡C]; 
    124.77, 128.13, 131.34, 134.17 [Ar–C]; 165.35 [Ph–CO–NH]; 170.34, 172.88
    [CH–CO–NH, CO–O–CH3] 
IR:     ν  = 3297; 3085; 2987; 2952; 2851; 1749; 1670; 1644; 1606; 1530; 1502;  
    1439; 1407; 1372; 1268; 1214; 1179; 1014; 983; 850; 767; 694; 565 
Molmasse:   Ber.:   550.21 g/mol   C28H30N4O8 
    Gef.:  m/z = 551.1 [M+H]+, 573.2 [M+Na]+, 589.2 [M+K]+, 1123.4  
      [2M+Na]+ 
      (+)-ESI 
Elementaranalyse: Ber.:  C: 60.59 %  H: 5.54 %  N: 10.09 % 
      C28H30N4O8 ·  0.25 H2O 
    Gef.:  C: 60.83 %  H: 5.54 %  N: 9.78 % 






Allgemeine Arbeitsvorschrift IX 
Ansatz:   32:    1.09 g (4.0 mmol) 
   25:    0.42 g (1.0 mmol) 
   EtOAc:   20.0 ml 
   Et3N:    10.0 ml 
   [Pd(PPh3)2]Cl2:  28.1 mg (0.04 mmol) 
   PPh3:    21.0 mg (0.08 mmol) 
   CuI:    15.2 mg (0.08 mmol) 
Reaktionszeit:     18 h 
 
Der während der Reaktion entstandene Feststoff wird abgetrennt und zweimal mit jeweils 10 ml 
EtOAc gewaschen. Der Feststoff wird dann in 50 ml ges. NH4Cl-Lösung suspendiert und die Suspen-
sion unter Rühren zum Sieden erhitzt. Danach trennt man das Rohprodukt ab und wäscht es zweimal 
mit je 25 ml Wasser, zweimal mit je 25 ml EtOAc und viermal mit je 25 ml Et2O. Verbindung 11 liegt 
nach Trocknung an der Luft als ockerfarbenes Pulver vor. 
Ausbeute:   0.75 g (63 %) 
Fp.:    langsame Zersetzung ab 250 °C 
1H-NMR:   δ = 3.66 [s, 12H, CH3]; 4.03 [d, 8H, CH2, 3JHH = 5.25]; 7.25 [d, 8H, Ar–H,  
    
3JHH = 8.15]; 7.60 [d, 8H, Ar–H, 3JHH = 8.10]; 7.67 [d, 8H, Ar–H, 3JHH = 8.00];  
    7.92 [d, 8H, Ar–H, 3JHH = 8.00]; 9.07 [t, 4H, NH, 3JHH = 5.30] 
13C-NMR:   δ = 41.32 [CH2]; 51.83 [CH3]; 64.64 [CPh4]; 89.16, 91.04 [C≡C]; 120.19,  
    125.29, 127.73, 130.80, 131.40, 131.48, 133.46, 146.15 [Ar–C]; 165.88 [Ph–
    CO–NH]; 170.34 [CO–O–CH3] 
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    1369; 1299; 1271; 1204; 1182; 1112; 1017; 853; 821; 767; 542 
Molmasse:   Ber.:   1180.39 g/mol   C73H56N4O12 
    Gef.:  m/z = 1180.7 [M]+, 1203.9 [M+Na]+ 
      MALDI-TOF-MS 
Elementaranalyse: Ber.:  C: 74.23 %  H: 4.78 %  N: 4.74 % 




Allgemeine Arbeitsvorschrift IX 
Ansatz:   33:    1.14 g (4.0 mmol) 
   25:    0.42 g (1.0 mmol) 
   EtOAc:   15.0 ml 
   Et3N:    10.0 ml 
   [Pd(PPh3)2]Cl2:  28.1 mg (0.04 mmol) 
   PPh3:    21.0 mg (0.08 mmol) 
   CuI:    15.2 mg (0.08 mmol) 
Reaktionszeit:     15 h 
 
Der bei der Kupplung ausgefallene Niederschlag wird abgetrennt und zweimal mit je 10 ml EtOAc 
nachgewaschen. Das fein gemörserte Rohprodukt wird dann in 50 ml ges. NH4Cl-Lösung suspendiert 
und die Suspension zum Sieden erhitzt. Im Anschluss daran trennt man den Feststoff wieder ab, 
wäscht ihn zweimal mit jeweils 25 ml Wasser, zweimal mit je 25 ml EtOAc und viermal mit je 25 ml 
Et2O. Nach Trocknen an der Luft erhält man die Zielsubstanz 12 als hellbraunes Pulver. 
Ausbeute:   0.65 g (53 %) 
Fp.:    langsame Zersetzung ab 230 °C 
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1H-NMR:   δ = 1.41 [d, 12H, CH–CH3, 3JHH = 7.30]; 3.65 [s, 12H, O–CH3]; 4.49 [qui, 4H,  
    CH, 3JHH = 7.15]; 7.24 [d, 8H, Ar–H, 3JHH = 8.40]; 7.60 [d, 8H,  Ar–H, 3JHH = 
    8.40]; 7.66 [d, 8H, Ar–H, 3JHH = 8.25]; 7.94 [d, 8H, Ar–H, 3JHH = 8.25]; 8.91  
    [d, 4H, NH, 3JHH = 6.85] 
13C-NMR:   δ = 16.77 [CH–CH3]; 48.40 [CH]; 51.98 [O–CH3]; 89.21, 91.00 [C≡C];  
    120.20, 125.21, 127.91, 130.80, 131.37, 133.51, 146.14 [Ar–C]; 165.48 [Ph– 
    CO–NH]; 173.13 [CO–O–CH3] 
IR:    ν  = 3417; 3031; 2987; 2949; 2211; 1736; 1660; 1603; 1527; 1502; 1448;  
    1407; 1369; 1344; 1309; 1264; 1214; 1185; 1166; 1112; 1055; 1014; 983; 853;  
    821; 764; 546 
Molmasse:   Ber.:   1236.45 g/mol   C77H64N4O12 
    Gef.:  m/z = 1236.9 [M]+, 1259.8 [M+Na]+ 
      MALDI-TOF-MS 
Elementaranalyse: Ber.:  C: 74.74 %  H: 5.21 %  N: 4.53 % 
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Allgemeine Arbeitsvorschrift IX 
Ansatz:   34:    0.66 g (2.0 mmol) 
   25:    0.21 g (0.5 mmol) 
   DMF:   5.0 ml 
   Et3N:    5.0 ml 
   [Pd(PPh3)2]Cl2:  14.0 mg (0.02 mmol) 
   PPh3:    10.5 mg (0.04 mmol) 
   CuI:    7.6 mg (0.04 mmol) 
Reaktionszeit:     18 h 
 
Das Reaktionsgemisch wird solange tropfenweise mit MeOH versetzt, bis kein Feststoff mehr aus-
fällt. Nach Abtrennung des Feststoffs suspendiert man diesen in 25 ml einer ges. NH4Cl-Lösung, rührt 
die Suspension und trennt den Feststoff wieder ab. Dann wäscht man zweimal mit je 10 ml Wasser, 
zweimal mit je 10 ml EtOAc und viermal mit je 10 ml Et2O. Nach Trocknung an der Luft liegt Ver-
bindung 13 als hellbraunes Pulver vor. 
Ausbeute:   0.45 g (70 %) 
Fp.:    langsame Zersetzung ab 270 °C 
1H-NMR:   δ = 3.64 [s, 12H, CH3]; 3.88 [d, 8H, CH2, 3JHH = 5.75]; 3.94 [d, 8H, CH2,  
    
3JHH = 5.40]; 7.25 [d, 8H, Ar–H, 3JHH = 8.45]; 7.60 [d, 8H, Ar–H, 3JHH =  
    8.40]; 7.67 [d, 8H, Ar–H, 3JHH = 8.25]; 7.95 [d, 8H, Ar–H, 3JHH = 8.30];  
    8.39 [t, 4H, NH, 3JHH = 5.70]; 8.93 [t, 4H, NH, 3JHH = 5.80] 
13C-NMR:   δ = 40.67, 42.51 [CH2]; 51.77 [CH3]; 65.00 [CPh4]; 89.25, 90.95 [C≡C];  
    120.24, 125.10, 127.88, 130.83, 131.36, 131.41, 133.90, 146.15 [Ar–C];  
    165.78 [Ph–CO–NH]; 169.55, 170.34 [CH2–CO–NH, CO–O–CH3] 
IR:    ν  = 3326; 3066; 3028; 2949; 2214; 1746; 1663; 1609; 1537; 1505; 1442;  
    1404; 1372; 1299; 1277; 1214; 1182; 1116; 1017; 992; 859; 821; 767; 546 
Molmasse:   Ber.:   1408.48 g/mol  C81H68N8O16 
    Gef.:  m/z = 1408.9 [M]+, 1431.9 [M+Na]+ 
      MALDI-TOF-MS 
Elementaranalyse: Ber.:  C: 69.02 %  H: 4.86 %  N: 7.95 % 
    Gef.:  C: 68.37 %  H: 5.20 %  N: 7.14 % 






Allgemeine Arbeitsvorschrift IX 
Ansatz:   35:    0.69 g (2.0 mmol) 
   25:    0.21 g (0.5 mmol) 
   EtOAc:   20.0 ml 
   Et3N:    5.0 ml 
   [Pd(PPh3)2]Cl2:  14.0 mg (0.02 mmol) 
   PPh3:    10.5 mg (0.04 mmol) 
   CuI:    7.6 mg (0.04 mmol) 
Reaktionszeit:     20 h 
 
Man trennt den bei der Kupplung ausgefallenen Feststoff ab und wäscht ihn zweimal mit je 5 ml 
EtOAc. Den fein gemörserten Rückstand rührt man in 25 ml einer ges. NH4Cl-Lösung, trennt ihn wie-
der ab und wäscht ihn zweimal mit je 10 ml Wasser, zweimal mit je 10 ml EtOAc und viermal mit je 
10 ml Et2O. Nach Trocknen an der Luft erhält man Zielverbindung 14 als orange-braunes Pulver. 
Ausbeute:   0.45 g (61 %) 
Fp.:    langsame Zersetzung ab 250 °C 
20][ Dα :   nicht messbar 
1H-NMR:   δ = 1.36 [d, 12H, CH–CH3, 3JHH = 6.95]; 3.62 [s, 12H, O–CH3]; 3.82 [dd, 4H,  
    CH2, 2JHH = 17.45, 3JHH = 5.75]; 3.88 [dd, 4H, CH2, 2JHH = 17.35, 3JHH = 5.85];  
    4.53 [qui, 4H, CH, 3JHH = 7.30]; 7.24 [d, 8H, Ar–H, 3JHH = 7.95]; 7.60 [d, 8H,  
    Ar–H, 3JHH = 8.10]; 7.64 [d, 8H, Ar–H, 3JHH = 7.95]; 7.96 [d, 8H, Ar–H, 3JHH =  
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13C-NMR:   δ = 17.84 [CH–CH3]; 40.67 [CH2]; 48.85 [CH]; 51.73 [O–CH3]; 64.97 [CPh4]; 
    89.28, 90.89 [C≡C]; 120.24, 125.00, 128.04, 130.81, 131.23, 131.39, 133.95,  
    146.12 [Ar–C]; 165.33 [Ph–CO–NH]; 170.32, 172.93 [CH–CO–NH, CO–O– 
    CH3] 
IR:    ν  = 3398; 3031; 2977; 1949; 2211; 1749; 1651; 1603; 1524; 1502; 1435;  
    1404; 1366; 1268; 1207; 1179; 1116; 1017; 976; 853; 821; 767; 539 
Molmasse:   Ber.:   1464.54 g/mol   C85H76N8O16 
    Gef.:  m/z = 1488.2 [M+Na]+ 
      MALDI-TOF-MS 
Elementaranalyse: Ber.:  C: 69.66 %  H: 5.23 %  N: 7.65 % 
    Gef.:  C: 71.53 %  H: 5.34 %  N: 5.31 %  
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6.10 Synthese der Zielstrukturen mit terminalen Carboxylgruppen 
N,N’-[Benzen-1,4-diyl-bis(ethin-2,1-diyl-benzen-4,1-diylcarbonyl)]bis(glycin) (15) 
 
Allgemeine Arbeitsvorschrift X 
Ansatz:   1:   0.458 g (0.9 mmol) 
   DMF:  50.0 ml 
   NaOH:  0.144 g (3.6 mmol) 
   H2O:   3.6 ml 
Reaktionszeit:    6 h 
Ausbeute:   0.42 g (97 %) 
Fp.:    langsame Zersetzung ab 290 °C 
1H-NMR:   δ = 3.96 [d, 4H, CH2, 3JHH = 5.65]; 7.66 [s, 4H, Ar–H]; 7.71 [d, 4H, Ar–H,  
    
3JHH = 8.15]; 7.95 [d, 4H, Ar–H, 3JHH = 8.25]; 8.99 [t, 2H, NH, 3JHH = 5.70]; 
    12.66 [br s, 2H, CO–OH] 
13C-NMR:   δ = 41.37 [CH2]; 90.93, 90.98 [C≡C]; 122.52, 125.00, 127.76, 131.57, 131.95, 
    133.91 [Ar–C]; 165.79 [Ph–CO–NH]; 171.33 [CO–OH] 
IR:    ν  = 3297; 3037; 2933; 2217; 1708; 1635; 1606; 1540; 1511; 1439; 1407;  
    1318; 1280; 1242; 1185; 1106; 998; 856; 837; 767; 672; 546; 527 
Molmasse:   Ber.:   480.13 g/mol  C28H20N2O6 
    Gef.:  m/z = 479.2 [M-H]- 
      (-)-ESI 
Elementaranalyse: Ber.:  C: 69.99 %  H: 4.20 %  N: 5.83 % 


























Allgemeine Arbeitsvorschrift X 
Ansatz:   2:   0.54 g (1.0 mmol) 
   DMF:  25.0 ml 
   NaOH:  0.16 g (4.0 mmol) 
   H2O:   4.0 ml 
Reaktionszeit:    6 h 
Ausbeute:   0.49 g (96 %) 
Fp.:    langsame Zersetzung ab 270 °C 
20][ Dα :   +78.9 (0.01M, DMSO) 
1H-NMR:   δ = 1.42 [d, 6H, CH–CH3, 3JHH = 7.25]; 4.44 [qui, 2H, CH, 3JHH = 7.20]; 7.66
    [s, 4H, Ar–H]; 7.70 [d, 4H, Ar–H, 3JHH = 8.00]; 7.97 [d, 4H, Ar–H, 3JHH =  
    8.15]; 8.82 [d, 2H, NH, 3JHH = 7.05]; 12.62 [br s, 2H, CO–OH] 
13C-NMR:   δ = 16.94 [CH–CH3]; 48.34 [CH]; 90.88, 91.02 [C≡C]; 122.52, 124.91, 
    127.95, 131.44, 131.94, 134.00 [Ar–C]; 165.41 [Ph–CO–NH]; 174.19 [CO– 
    OH] 
IR:    ν  = 3284; 2999; 2942; 2211; 1704; 1635; 1603; 1540; 1515; 1454; 1407;  
    1385; 1312; 1268; 1245; 1176; 1119; 1103; 1014; 929; 891; 853; 837; 770;  
    672; 637; 584; 546; 523 
Molmasse:   Ber.:   508.16 g/mol   C30H24N2O6 
    Gef.:  m/z = 531.1 [M+Na]+ 
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Elementaranalyse: Ber.:  C: 69.62 %  H: 4.87 %  N: 5.41 % 
      C30H24N2O6 ·  0.5 H2O 
    Gef.:  C: 69.40 %  H: 5.11 %  N: 5.39 % 
N,N’-[Ethin-1,2-diyl-bis(benzen-4,1-diylcarbonyl)]bis(glycin) (17) 
 
Allgemeine Arbeitsvorschrift X 
Ansatz:   7:   0.20 g (0.5 mmol) 
   DMF:  15.0 ml 
   NaOH:  0.08 g (2.0 mmol) 
   H2O:   2.0 ml 
Reaktionszeit:    6 h 
Ausbeute:   0.14 g (74 %) 
Fp.:    langsame Zersetzung ab 250 °C 
1H-NMR:   δ = 3.95 [d, 4H, CH2, 3JHH = 5.80]; 7.71 [d, 4H, Ar–H, 3JHH = 8.30]; 7.94 [d, 
    4H, Ar–H, 3JHH = 8.30]; 8.97 [t, 2H, NH, 3JHH = 5.90]; 12.63 [br s, 2H, CO–
    OH] 
13C-NMR:   δ = 41.34 [CH2]; 90.73 [C≡C]; 124.91, 127.74, 131.57, 133.96 [Ar–C]; 165.77 
    [Ph–CO–NH]; 171.27 [CO–OH] 
IR:    ν  = 3297; 3060; 2987; 2942; 2667; 1704; 1641; 1609; 1540; 1508; 1432;  
    1404; 1315; 1283; 1242; 1188; 1166; 1106; 1068; 1021; 1002; 935; 891; 853;  
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Molmasse:   Ber.:   380.10 g/mol  C20H16N2O6 
    Gef.:  m/z = 381.1 [M+H]+, 403.0 [M+Na]+, 418.7 [M+K]+, 783.1  
      [2M+Na]+ 
      (+)-ESI 
Elementaranalyse: Ber.:  C: 62.42 %  H: 4.32 %  N: 7.28 % 
      C20H16N2O6 ·  0.25 H2O 
    Gef.:  C: 62.46 %  H: 4.38 %  N: 7.12 % 
N,N’-[Ethin-1,2-diyl-bis(benzen-4,1-diylcarbonyl)]bis(L-alanin) (18) 
 
Allgemeine Arbeitsvorschrift X 
Ansatz:   8:   0.44 g (1.0 mmol) 
   DMF:  30.0 ml 
   NaOH:  0.16 g (4.0 mmol) 
   H2O:   4.0 ml 
Reaktionszeit:    6 h 
 
Nach dem Ansäuern wird mit Wasser verdünnt bis die Verbindung 18 ausfällt. Das Produkt liegt als 
weißes Pulver vor. 
Ausbeute:   0.35 g (86 %) 
Fp.:    langsame Zersetzung ab 240 °C 
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1H-NMR:   δ = 1.41 [d, 6H, CH–CH3, 3JHH = 7.30]; 4.44 [qui, 2H, CH, 3JHH = 7.30]; 7.71
    [d, 4H, Ar–H, 3JHH = 8.35]; 7.96 [d, 4H, Ar–H, 3JHH = 8.35]; 8.81 [d, 2H, NH,
    
3JHH = 7.05]; 12.59 [br s, 2H, CO–OH] 
13C-NMR:   δ = 16.95 [CH–CH3]; 48.35 [CH]; 90.77 [C≡C]; 124.88, 127.97, 131.50,  
    134.05 [Ar–C]; 165.44 [Ph–CO–NH]; 174.23 [CO–OH] 
IR:    ν  = 3294; 2996; 2939; 1711; 1635; 1606; 1537; 1508; 1454; 1404; 1378;  
    1331; 1309; 1270; 1245; 1185; 1119; 929; 888; 850; 770; 663; 634; 584; 546 
Molmasse:   Ber.:   408.13 g/mol   C22H20N2O6 
    Gef.:  m/z = 409.1 [M+H]+, 431.0 [M+Na]+, 447.1 [M+K]+, 839.3  
      [2M+Na]+ 
      (+)-ESI 
Elementaranalyse: Ber.:  C: 64.70 %  H: 4.94 %  N: 6.86 % 
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10.1.1 Kristallographische Daten und Details zu den Strukturverfeinerungen 
 
Tab. 30: Tetragonale Spacervorstufe 24. 
 24 [24 ·  2 C7H8]* 
Empirische Formel C45H44O4 [C45H44O4 ·  2 C7H8] 
Molmasse (g mol-1) 648.80 [833.07] 
Temperatur (K)  123(2) 
Wellenlänge (Å) 0.71073 
Kristallsystem Triklin 
Raumgruppe 1P  
Zellparameter  
     a (Å) 10.0030(5) 
     b (Å) 13.9502(7) 
     c (Å) 19.1884(10) 
     α (°) 95.189(2) 
     β (°) 104.229(2) 
     γ (°) 110.746(2) 
Zellvolumen (Å3) 2380.2(2) 
Z 2 
Berechnete Dichte (g cm-3) 0.905 [1.162] 
Absorptionskoeffizient (mm-1) 0.057 [0.071] 
F(000) 692 [892] 
Kristallgröße (mm3) 0.60 x 0.18 x 0.09 
θ-Bereich für Datensammlung (°) 1.76–25.02 
Index-Bereiche -11 ≤ h ≤ 11 
-16 ≤ k ≤ 16 
-22 ≤ l ≤ 22 
Reflexe (gesamt/unabhängig) 34673/8372 
[R(int) = 0.0393] 
Vollständigkeit bis θ (%) 99.7 
Daten/Restraints/Parameter 8372/0/454 
Goodness-of-fit on F2 0.968 
R-Indices [I > 2σ(I)] R1 = 0.0528, 
wR2 = 0.1413 
R-Indices (alle Daten) R1 = 0.0795, 
wR2 = 0.1513 
∆ρmax/∆ρmin (eÅ-3) 0.250/-0.175 
*
 Die in eckigen Klammern angegebenen Daten beziehen sich auf 
das ursprünglich vorliegende 1:2-Clathrat mit Toluen, dessen Lö-
sungsmittelmoleküle zur weiteren Strukturverfeinerung rechne-








Tab. 31: Aminosäure-Derivate 29 und 30. 
 29 30 
Empirische Formel C9H8BrNO3 C10H10BrNO3 
Molmasse (g mol-1) 258.07 272.10 
Temperatur (K)  153(2) 153(2) 
Wellenlänge (Å) 0.71073 0.71073 
Kristallsystem Monoklin Trigonal 
Raumgruppe P21/n P3221 
Zellparameter   
     a (Å) 4.7865(2) 10.1621(2) 
     b (Å) 5.1123(2) 10.1621(2) 
     c (Å) 39.2752(15) 18.4655(6) 
     α (°) 90 90 
     β (°) 93.186(2) 90 
     γ (°) 90 120 
Zellvolumen (Å3) 959.58(7) 1651.42(7) 
Z 4 6 
Berechnete Dichte (g cm-3) 1.786 1.642 
Absorptionskoeffizient (mm-1) 4.263 3.720 
F(000) 512 816 
Kristallgröße (mm3) 0.60 x 0.31 x 0.11 0.60 x 0.33 x 0.25 
θ-Bereich für Datensammlung (°) 3.12–25.50 2.31–27.49 
Index-Bereiche -5 ≤ h ≤ 5 
-6 ≤ k ≤ 6 
-47 ≤ l ≤ 47 
-13 ≤ h ≤ 13 
-12 ≤ k ≤ 13 
-23 ≤ l ≤ 23 
Reflexe (gesamt/unabhängig) 9475/1788 
[R(int) = 0.0373] 
19497/2532 
[R(int) = 0.0298] 
Vollständigkeit bis θ (%) 99.6 99.7 
Daten/Restraints/Parameter 1788/0/128 2532/0/141 
Goodness-of-fit on F2 1.277 1.027 
R-Indices [I > 2σ(I)] R1 = 0.0401, 
wR2 = 0.0932 
R1 = 0.0210, 
wR2 = 0.0512 
R-Indices (alle Daten) R1 = 0.0419, 
wR2 = 0.0938 
R1 = 0.0260, 
wR2 = 0.0524 
Flack-Parameter - 0.004(7) 












Tab. 32: Aminosäuremethylester-Derivate 32 und 33. 
 32 33 
Empirische Formel C10H10BrNO3 C11H12BrNO3 
Molmasse (g mol-1) 272.10 286.13 
Temperatur (K)  153(2) 153(2) 
Wellenlänge (Å) 0.71073 0.71073 
Kristallsystem Orthorhombisch Orthorhombisch 
Raumgruppe Pbca P212121 
Zellparameter   
     a (Å) 9.7799(14) 5.1293(2) 
     b (Å) 8.4061(12) 7.3419(3) 
     c (Å) 27.328(4) 31.2877(11) 
     α (°) 90 90 
     β (°) 90 90 
     γ (°) 90 90 
Zellvolumen (Å3) 2246.7(5) 1178.26(8) 
Z 8 4 
Berechnete Dichte (g cm-3) 1.609 1.613 
Absorptionskoeffizient (mm-1) 3.646 3.480 
F(000) 1088 576 
Kristallgröße (mm3) 0.51 x 0.31 x 0.26 0.51 x 0.16 x 0.14 
θ-Bereich für Datensammlung (°) 3.28–25.25 2.60–29.00 
Index-Bereiche -11 ≤ h ≤ 11 
-10 ≤ k ≤ 8 
-32 ≤ l ≤ 30 
-6 ≤ h ≤ 6 
-10 ≤ k ≤ 8 
-42 ≤ l ≤ 39 
Reflexe (gesamt/unabhängig) 9126/2020 
[R(int) = 0.0375] 
22712/3088 
[R(int) = 0.0269] 
Vollständigkeit bis θ (%) 99.2 99.7 
Daten/Restraints/Parameter 2020/0/137 3088/0/147 
Goodness-of-fit on F2 1.059 1.044 
R-Indices [I > 2σ(I)] R1 = 0.0369, 
wR2 = 0.0816 
R1 = 0.0196, 
wR2 = 0.0472 
R-Indices (alle Daten) R1 = 0.0608, 
wR2 = 0.0866 
R1 = 0.0220, 
wR2 = 0.0477 
Flack-Parameter - 0.017(6) 












Tab. 33: Peptidmethylester-Derivate 34, 35 und 37. 
 34 35 37 
Empirische Formel C12H13BrN2O4 C13H15BrN2O4 C15H18BrN3O5 
Molmasse (g mol-1) 329.15 343.18 400.23 
Temperatur (K)  153(2) 153(2) 153(2) 
Wellenlänge (Å) 0.71073 0.71073 0.71073 
Kristallsystem Monoklin Monoklin Orthorhombisch 
Raumgruppe Pc P21 P212121 
Zellparameter    
     a (Å) 4.7185(2) 4.73130(10) 8.0824(9) 
     b (Å) 28.4394(9) 28.4708(6) 9.5742(10) 
     c (Å) 10.0748(3) 5.39150(10) 22.256(2) 
     α (°) 90 90 90 
     β (°) 96.174(2) 101.3200(10) 90 
     γ (°) 90 90 90 
Zellvolumen (Å3) 1344.11(8) 712.13(3) 1722.3(3) 
Z 4 2 4 
Berechnete Dichte (g cm-3) 1.627 1.600 1.544 
Absorptionskoeffizient (mm-1) 3.070 2.901 2.417 
F(000) 664 348 816 
Kristallgröße (mm3) 0.60 x 0.31 x 0.18 0.58 x 0.30 x 0.14 0.35 x 0.07 x 0.06 
θ-Bereich für Datensammlung (°) 0.72–26.50 2.86–29.00 2.32–25.50 
Index-Bereiche -5 ≤ h ≤ 5 
-35 ≤ k ≤ 35 
-12 ≤ l ≤ 12 
-6 ≤ h ≤ 6 
-38 ≤ k ≤ 38 
-7 ≤ l ≤ 7 
-9 ≤ h ≤ 9 
-11 ≤ k ≤ 11 
-26 ≤ l ≤ 19 
Reflexe (gesamt/unabhängig) 23885/5134 
[R(int) = 0.0247] 
17101/3772 
[R(int) = 0.0246] 
11379/3189 
[R(int) = 0.0460] 
Vollständigkeit bis θ (%) 99.6 99.9  99.5 
Daten/Restraints/Parameter 5134/2/345 3772/1/183 3189/0/219 
Goodness-of-fit on F2 1.115 1.082 0.981 
R-Indices [I > 2σ(I)] R1 = 0.0267, 
wR2 = 0.0637 
R1 = 0.0223, 
wR2 = 0.0543 
R1 = 0.0411, 
wR2 = 0.0893 
R-Indices (alle Daten) R1 = 0.0302, 
wR2 = 0.0649 
R1 = 0.0239, 
wR2 = 0.0547 
R1 = 0.0581, 
wR2 = 0.0947 
Flack-Parameter 0.019(7) 0.028(5) -0.004(11) 












Tab. 34: Aminosäuremethylester-Derivate 43 und 44. 
 43 44 
Empirische Formel C12H11NO3 C13H13NO3 
Molmasse (g mol-1) 217.22 231.24 
Temperatur (K)  153(2) 153(2) K 
Wellenlänge (Å) 0.71073 0.71073 Å 
Kristallsystem Monoklin Monoklin 
Raumgruppe P21/c P21 
Zellparameter   
     a (Å) 12.1911(5) 5.0890(3) 
     b (Å) 10.7251(5) 22.6621(14) 
     c (Å) 8.6114(4) 5.2878(3) 
     α (°) 90 90 
     β (°) 92.8990(10) 98.398(2) 
     γ (°) 90 90 
Zellvolumen (Å3) 1124.51(9) 603.29(6) 
Z 4 2 
Berechnete Dichte (g cm-3) 1.283 1.273 
Absorptionskoeffizient (mm-1) 0.093 0.091 
F(000) 456 244 
Kristallgröße (mm3) 0.60 x 0.40 x 0.36 0.40 x 0.23 x 0.10 
θ-Bereich für Datensammlung (°) 2.53–25.00 3.60–28.49 
Index-Bereiche -14 ≤ h ≤ 14 
-12 ≤ k ≤ 12 
-10 ≤ l ≤ 10 
-6 ≤ h ≤ 6 
-27 ≤ k ≤ 30 
-6 ≤ l ≤ 7 
Reflexe (gesamt/unabhängig) 10685/1970 
[R(int) = 0.0184] 
5969/1561 
[R(int) = 0.0247] 
Vollständigkeit bis θ (%) 99.1 99.6 
Daten/Restraints/Parameter 1970/0/146 1561/1/156 
Goodness-of-fit on F2 1.078 1.062 
R-Indices [I > 2σ(I)] R1 = 0.0308, 
wR2 = 0.0835 
R1 = 0.0313, 
wR2 = 0.0781 
R-Indices (alle Daten) R1 = 0.0342, 
wR2 = 0.0858 
R1 = 0.0337, 
wR2 = 0.0795 
Flack-Parameter - - 












Tab. 35: Peptidmethylester-Derivate 45 und 46. 
 45 46 
Empirische Formel C14H14N2O4 C15H16N2O4 
Molmasse (g mol-1) 274.27 288.30 
Temperatur (K)  153(2) 153(2) 
Wellenlänge (Å) 0.71073 0.71073 
Kristallsystem Monoklin Monoklin 
Raumgruppe P21/c P21 
Zellparameter   
     a (Å) 4.743(3) 6.4547(3) 
     b (Å) 27.565(14) 29.2224(14) 
     c (Å) 10.123(5) 7.6829(4) 
     α (°) 90 90 
     β (°) 97.38(3) 95.830(2) 
     γ (°) 90 90 
Zellvolumen (Å3) 1312.7(12) 1441.67(12) 
Z 4 4 
Berechnete Dichte (g cm-3) 1.388 1.328 
Absorptionskoeffizient (mm-1) 0.103 0.098 
F(000) 576 608 
Kristallgröße (mm3) 0.60 x 0.28 x 0.10 0.55 x 0.37 x 0.25 
θ-Bereich für Datensammlung (°) 2.96–25.50 2.75–28.00 
Index-Bereiche -5 ≤ h ≤ 5 
-33 ≤ k ≤ 33 
-12 ≤ l ≤ 12 
-8 ≤ h ≤ 8 
-38 ≤ k ≤ 38 
-10 ≤ l ≤ 10 
Reflexe (gesamt/unabhängig) 16487/2424 
[R(int) = 0.0404] 
36264/3543 
[R(int) = 0.0287] 
Vollständigkeit bis θ (%) 99.1 99.8 
Daten/Restraints/Parameter 2424/0/182 3543/1/383 
Goodness-of-fit on F2 1.014 1.066 
R-Indices [I > 2σ(I)] R1 = 0.0336, 
wR2 = 0.0775 
R1 = 0.0275, 
wR2 = 0.0729 
R-Indices (alle Daten) R1 = 0.0612, 
wR2 = 0.0851 
R1 = 0.0284, 
wR2 = 0.0736 
Flack-Parameter - - 












Tab. 36: Zielverbindung 8. 
 8 
Empirische Formel C24H24N2O6 
Molmasse (g mol-1) 436.45 
Temperatur (K)  153(2) K 




     a (Å) 4.9409(4) 
     b (Å) 39.015(3) 
     c (Å) 5.8447(4) 
     α (°) 90 
     β (°) 100.905(3) 
     γ (°) 90 
Zellvolumen (Å3) 1106.34(14) 
Z 2 
Berechnete Dichte (g cm-3) 1.310 
Absorptionskoeffizient (mm-1) 0.095 
F(000) 460 
Kristallgröße (mm3) 0.25 x 0.18 x 0.13 
θ-Bereich für Datensammlung (°) 2.09–28.52 
Index-Bereiche -4 ≤ h ≤ 6 
-52 ≤ k ≤ 49 
-7 ≤ l ≤ 7 
Reflexe (gesamt/unabhängig) 10481/2825 
[R(int) = 0.0405] 
Vollständigkeit bis θ (%) 99.2 
Daten/Restraints/Parameter 2825/1/293 
Goodness-of-fit on F2 1.063 
R-Indices [I > 2σ(I)] R1 = 0.0514, 
wR2 = 0.1075 
R-Indices (alle Daten) R1 = 0.0689, 
wR2 = 0.1138 
Flack-Parameter - 









10.1.2 Ausgewählte Bindungs- und Torsionswinkel 
 
 











Tab. 38:  Ausgewählte Torsionswinkel (°) für die Verbindungen 29 und 30. 
 29 30 
C3-C4-C7-O1 -28.9(5) -18.8(3) 
C4-C7-N1-C8 (ω
-1*) 178.7(3) -175.23(15) 
C7-N1-C8-C9 (ϕ1) -67.3(4) -88.7(2) 
C7-N1-C8-C10 - 147.81(17) 
N1-C8-C9-O3 (ψ1*) 170.4(3) 160.24(15) 




Tab. 39:  Ausgewählte Torsionswinkel (°) für die Verbindungen 32 und 33. 
 32 33 
C3-C4-C7-O1 21.3(4) 29.6(2) 
C4-C7-N1-C8 (ω
-1*) -179.2(2) 178.51(12) 
C7-N1-C8-C9 (ϕ1) -76.9(3) -78.89(16) 
C7-N1-C8-C11 - 160.14(13) 
C8-C9-O3-C10 (ω1*) 173.4(2) 176.52(13) 
N1-C8-C9-O3 (ψ1*) 174.6(2) 143.25(12) 














C3-C4-C7-O1/C15-C16-C19-O5† 7.9(4) -8.9(5) 24.6(2) 
C4-C7-N1-C8/C16-C19-N3-C20† (ω
-1*) -179.8(3) 176.7(3) -178.32(13) 
C7-N1-C8-C9/C19-N3-C20-C21† (ϕ1) 68.5(4) 74.1(4) -67.79(18) 
C7-N1-C8-C13 - - 170.48(14) 
C8-C9-N2-C10/C20-C21-N4-C22† (ω1) -178.4(3) 175.7(3) -173.69(13) 
C9-N2-C10-C11/C21-N4-C22-C23† (ϕ2) 59.6(4) 61.5(4) -66.2(2) 
C10-C11-O4-C12/C22-C23-O8-C24† (ω2*) 178.5(3) 177.4(3) -174.82(18) 
N1-C8-C9-N2/N3-C20-C21-N4† (ψ1) -159.7(3) -176.5(3) 158.65(13) 
N2-C10-C11-O4/N4-C22-C23-O8† (ψ2*) 34.6(4) 33.5(4) -38.1(2) 
O1-C7-N1-C8/O5-C19-N3-C20† 0.4(5) -1.3(4) 0.7(2) 
O2-C9-N2-C10/O6-C21-N4-C22† -1.0(5) -4.9(5) 7.3(2) 
†
 Die erste angegebene Torsionswinkelbezeichnung bezieht sich jeweils auf 34’ und 
35, die zweite auf 34’’. 
 





C7-N1-C8-C9 (ϕ1) -150.8(3) 
C7-N1-C8-C15 88.3(4) 
C8-C9-N2-C10 (ω1) -179.7(3) 
C9-N2-C10-C11 (ϕ2) -146.2(3) 
C10-C11-N3-C12 (ω2) -178.7(3) 
C11-N3-C12-C13 (ϕ3) 102.9(4) 
C12-C13-O5-C14 (ω3*) -177.0(3) 
N1-C8-C9-N2 (ψ1) 121.1(3) 
N2-C10-C11-N3 (ψ2) 160.1(3) 





Tab. 42:  Ausgewählte Torsionswinkel (°) für die Verbindungen 43 und 44. 
 43 44 
C3-C4-C7-O1 14.52(14) 30.5(2) 
C4-C7-N1-C8 (ω
-1*) -173.87(9) -176.88(13) 
C7-N1-C8-C9 (ϕ1) -67.80(13) -74.85(18) 
C7-N1-C8-C11 - 163.32(15) 
C8-C9-O3-C10 (ω1*) 177.03(10) -178.05(16) 
N1-C8-C9-O3 (ψ1*) 158.19(9) 146.49(14) 













C3-C4-C7-O1/C18-C19-C22-O5† -10.4(2) 23.2(2) 34.0(2) 
C4-C7-N1-C8/C19-C22-N3-C23† (ω
-1*) 179.27(12) -177.27(12) -176.40(11) 
C7-N1-C8-C9/C22-N3-C23-C24† (ϕ1) -76.97(17) -67.20(15) -71.35(16) 
C7-N1-C8-C13/C22-N3-C23-C28† - 170.48(13) 167.61(13) 
C8-C9-N2-C10/C23-C24-N4-C25† (ω1) -174.70(13) -170.36(13) 179.37(12) 
C9-N2-C10-C11/C24-N4-C25-C26† (ϕ2) -58.90(18) -65.35(18) -73.26(17) 
C10-C11-O4-C12/C25-C26-O8-C27† (ω2*) 179.15(14) -175.83(15) 178.02(14) 
N1-C8-C9-N2/N3-C23-C24-N4† (ψ1) 175.62(13) 162.17(12) 157.84(12) 
N2-C10-C11-O4/N4-C25-C26-O8† (ψ2*) -34.92(18) -40.36(18) 146.31(13) 
O1-C7-N1-C8/O5-C22-N3-C23† -0.2(2) 0.9(2) 2.0(2) 
O2-C9-N2-C10/O6-C24-N4-C25† 5.0(2) 10.3(2) 1.4(2) 
†
 Die erste angegebene Torsionswinkelbezeichnung bezieht sich jeweils auf 45 und 46’, die 









C7-N1-C8-C9 (ϕ1) 46.7(4) 
C7-N1-C8-C11 -79.7(4) 
C8-C9-O3-C10 (ω1*) 179.1(3) 





C19-N2-C20-C21 (ϕ1) -70.2(4) 
C19-N2-C20-C23 164.7(3) 
C20-C21-O6-C22 (ω1*) -179.7(3) 










Tab. 45:  Wasserstoffbrücken in der Kristallstruktur der Verbindung 24. 
Wechselwirkung Symmetrie Abstand (Å) Winkel (°) 
  D d θ 
O1–H1O···O4 x+1, y+1, z 2.767(2) 1.97 158.3 
O2–H2O···O3 x, y, z-1 2.7730(18) 1.96 163.7 
O3–H3O···O1 -x+2, -y+1, -z+1 2.7518(19) 1.93 167.4 
O4–H4O···O2 -x+1, -y, -z 2.769(2) 1.95 164.8 
 
 
Tab. 46:  Wasserstoffbrücken in den Kristallstrukturen der Verbindungen 29 und 30. 
Wechselwirkung Symmetrie Abstand (Å) Winkel (°) 
  D d θ 
29     
N1–H1·· ·O1 x+1, y, z 2.854(4) 2.11 142.2 
O3–H3A···O2 -x, -y+1, -z+2 2.673(4) 1.84 175.0 
C6–H6·· ·O1 x+1, y+1, z 3.304(5) 2.51 141.8 
30     
N1–H1·· ·O2 -x+2, -x+y+1, -z+5/3 2.9452(19) 2.08 166.8 
O3–H3A···O1 x-y+1, -y+2, -z+4/3 2.6210(19) 1.88(2) 165(2) 
C2–H2·· ·O3 -x+y, -x+1, z+1/3 3.422(2) 2.71 131.9 
C5–H5·· ·O2 -x+2, -x+y+1, -z+5/3 3.338(2) 2.49 148.6 
C6–H6·· ·O2 -x+y+1, -x+2, z+1/3 3.292(2) 2.63 126.8 
 
 
Tab. 47:  Wasserstoffbrücken in den Kristallstrukturen der Verbindungen 32 und 33. 
Wechselwirkung Symmetrie Abstand (Å) Winkel (°) 
  D d θ 
32     
N1–H1·· ·O1 x-1/2, y, -z+3/2 2.811(3) 1.97 159.8 
C5–H5·· ·O1 x-1/2, y, -z+3/2 3.240(3) 2.54 130.5 
C5–H5·· ·O2 -x, y+1/2, -z+3/2 3.206(4) 2.49 132.3 
C8–H8A···Cg* -x, y+1/2, -z+3/2 3.586(3) 2.62 164.0 
C8–H8B···O2 -x+1/2, y+1/2, z 3.555(4) 2.59 165.1 
33     
N1–H1·· ·O1 x+1, y, z 2.9810(16) 2.13 162.7 
C10–H10B···O2 -x+1, y+1/2, -z+3/2 3.455(2) 2.55 153.1 
C11–H11C···O3 x+1, y, z 3.4942(19) 2.60 151.2 
*






Tab. 48:  Wasserstoffbrücken in den Kristallstrukturen der Verbindungen 34 und 35. 
Wechselwirkung Symmetrie Abstand (Å) Winkel (°) 
  D d θ 
34     
N1–H1N···O1 x, -y+1, z+1/2 2.846(3) 2.02 155.8 
N2–H2N···O2 x+1, y, z 2.851(4) 2.00 161.7 
N3–H3N···O5 x, -y+2, z+1/2 2.841(3) 2.02 154.6 
N4–H4N···O6 x-1, y, z 2.854(3) 2.01 160.1 
C5–H5·· ·O1 x, -y+1, z+1/2 3.477(4) 2.57 159.6 
C8–H8A···O2 x+1, y, z 3.163(4) 2.48 125.6 
C10–H10B···O3 x+1, y, z 3.201(4) 2.39 138.9 
C12–H12B···Br1 x+1, -y+1, z+1/2 3.802(4) 2.84 166.5 
C12–H12B···O7 x, y, z 3.022(4) 2.44 117.4 
C17–H17···O5 x, -y+2, z+1/2 3.470(4) 2.55 162.5 
C22–H22B···O7 x-1, y, z 3.208(4) 2.38 141.1 
35     
N1–H1N···O1 x, y, z+1 3.2490(17) 2.39 165.1 
N2–H2N···O2 x+1, y, z 2.8370(16) 1.99 161.6 
C8–H8·· ·O2 x+1, y, z 3.1889(18) 2.54 122.6 
C10–H10A···O3 x+1, y, z 3.310(2) 2.48 141.3 
C13–H13A···O1 x+1, y, z+1 3.520(2) 2.58 161.2 
 
Tab. 49:  Wasserstoffbrücken in der Kristallstruktur der Verbindung 37. 
Wechselwirkung Symmetrie Abstand (Å) Winkel (°) 
  D d θ 
N1–H1N···O3 -x+1, y-1/2, -z+3/2 3.020(4) 2.22 150.1 
N2–H2N···O2 -x+1, y+1/2, -z+3/2 2.880(4) 2.04 158.7 
N3–H3N···O1 -x+1, y-1/2, -z+3/2 2.901(4) 2.07 156.2 
C3–H3·· ·O4 -x+3/2, -y+2, z+1/2 3.280(5) 2.46 143.8 
C5–H5·· ·O3 -x+1, y-1/2, -z+3/2 3.155(4) 2.49 127.3 
C10–H10B···O1 -x+1, y-1/2, -z+3/2 3.144(4) 2.38 133.7 
C10–H10B···O2 x, y, z 2.750(4) 2.40 100.2 
C12–H12A···O3 x, y, z 2.804(4) 2.43 101.5 
C12–H12B···O4 x-1/2, -y+3/2, -z+1 3.271(5) 2.46 138.3 
C14–H14B···O2 x-1/2, -y+3/2, -z+1 3.313(5) 2.60 129.3 
 
Tab. 50:  Wasserstoffbrücken in den Kristallstrukturen der Verbindungen 43 und 44. 
Wechselwirkung Symmetrie Abstand (Å) Winkel (°) 
  D d θ 
43     
N1–H1·· ·O1 x, -y+1/2, z-1/2 2.8483(12) 2.00 162.5 
C5–H5·· ·O1 x, -y+1/2, z-1/2 3.2751(13) 2.38 156.5 
C10–H10C···O1 -x+2, -y+1, -z+1 3.1203(15) 2.54 117.8 
C12–H12···O2 -x+1, -y+1, -z 3.1909(15) 2.35 147.0 
44     
N1–H1·· ·O1 x+1, y, z 3.0517(17) 2.20 164.1 
C11–H11B···O2 x, y, z+1 3.293(2) 2.43 146.7 
C11–H11C···O3 x+1, y, z 3.345(2) 2.41 158.7 






Tab. 51:  Wasserstoffbrücken in den Kristallstrukturen der Verbindungen 45 und 46. 
Wechselwirkung Symmetrie Abstand (Å) Winkel (°) 
  D d θ 
45     
N1–H1N···O1 x, -y+1/2, z-1/2 2.865(2) 2.05 154.1 
N2–H2N···O2 x+1, y, z 2.809(2) 1.94 168.5 
C10–H10A···O3 x+1, y, z 3.337(2) 2.48 144.2 
C10–H10B···Cg* x+1, -y+1/2, z+1/2 3.795(2) 2.82 170.4 
C12–H12C···Cg* x+1, -y+1/2, z-1/2 3.718(2) 2.74 176.9 
C14–H14···O3 -x, y-1/2, -z+3/2 3.282(2) 2.33 174.6 
46     
N1–H1N···O5 x, y, z 3.1343(16) 2.28 165.0 
N2–H2N···O6 x, y, z-1 2.8803(16) 2.04 159.8 
N3–H3N···O1 x-1, y, z+1 3.1157(16) 2.26 164.7 
N4–H4N···O2 x-1, y, z 2.9050(16) 2.05 162.3 
C10–H10A···O7 x+1, y, z-1 3.1501(19) 2.56 118.5 
C12–H12B···O7 x+1, y, z 3.473(3) 2.50 175.8 
C12–H12C···Cg1* -x+1, y+1/2, -z+1 3.769(5) 2.94 142.9 
C15–H15···O3 -x+2, y-1/2, -z+1 3.181(2) 2.23 178.1 
C23–H23···O2 x-1, y, z 3.1882(17) 2.54 122.2 
C25–H25A···O3 x-1, y, z 3.2855(19) 2.51 135.4 
C27–H27A···O3 x-1, y, z+1 3.555(2) 2.58 173.6 
C27–H27B···Cg2* -x, y+1/2, -z+2 3.633(5) 2.98 125.0 
C27–H27C···Cg2* -x+1, y+1/2, -z+2 3.708(4) 2.91 139.3 
*
 Cg, Cg1 und Cg2 sind die Mittelpunkte der Dreifachbindungen C13≡C14, 
C14≡C15 und C29≡C30. 
 
 
Tab. 52:  Wasserstoffbrücken in der Kristallstruktur der Zielverbindung 8. 
Wechselwirkung Symmetrie Abstand (Å) Winkel (°) 
  D d θ 
N1–H1N···O1 x-1, y, z 2.801(4) 1.94 165.4 
N2–H2N···O4 x+1, y, z 2.981(4) 2.14 159.5 
C8–H8·· ·O2 x-1, y, z 3.382(4) 2.39 174.4 
C10–H10B···O2 x, y, z+1 3.391(5) 2.46 158.8 
C11–H11B···O3 x, y, z-1 3.315(4) 2.53 137.5 
C22–H22B···O5 x, y, z-1 3.341(4) 2.36 175.9 
C23–H23C···O5 x+1, y, z 3.532(5) 2.58 163.6 
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